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Herbaspirillum seropedicae é uma bactéria diazotrófica endofítica associada a 
diversos grupos de plantas, principalmente gramíneas de importância agrícola. Seu 
genoma já foi sequenciado e anotado pelo consórcio GENOPAR. Como outros seres 
vivos,  esta bactéria tem um conjunto de RNAs regulatórios conhecidos como small 
RNAs (sRNAs). Estas moléculas têm um papel importante em vários processos 
celulares e possuem diversos mecanismos de ação, como o pareamento antisenso 
entre o sRNA e o mRNA alvo. RNAs curtos podem ser identificados por meio de 
predições computacionais utilizando características comuns compartilhadas: 
tamanho entre 50 e 400 bp, presença de promotores e terminadores, similaridade 
entre gêneros ou espécies filogeneticamente relacionadas. O propósito deste projeto 
foi a predição in silico de sRNAs em regiões intergênicas do genoma de H. 
seropedicae, através do desenvolvimento e utilização do sRNATool, uma ferramenta 
integradora de dados. Para a predição dos promotores foram utilizados o Bprom e o 
NNPP. Ambos utilizam uma rede neural de sRNAs de E. coli confirmados 
experimentalmente, com uma eficiência de 80% nas predições. Para as sequências 
de terminadores intrínsecos foram utilizados o RNAMotif e o TranstermHP. Foi 
realizada a formatação e o cruzamento dos dados gerados, subtraindo a posição 
final do promotor e a posição final do terminador. Obtiveram-se 200 sequências 
candidatas que foram submetidas a comparações com espécies próximas, 
principalmente Herbaspirillum rubrisubalbicans M1. Cinquenta e sete candidatos 
foram selecionados por possuírem elevada similaridade, e, desta relação, confirmou-
se dois sRNAs no banco de dados Rfam: 6S e 4.5S. O sRNATool mostrou-se eficaz 
na predição de sequências candidatas a sRNAs e pode ser aplicado em outros 
genomas de procariotos. 
 
Palavras chave: Herbaspirillum seropedicae, Genoma, Região Intergênica, 







Herbaspirillum seropedicae SmR1 is an endophitic diazotrophic organism 
associated with several groups of plants, mainly crops with agricultural importance. 
Its genome was sequenced and annotated by the GENOPAR consortium. As other 
living been, this bacterium has a set of regulatory RNAs known as small RNAs 
(sRNAs). These molecules have  important roles on several cellular process and 
make use of some action mechanisms like antisense pairing between the sRNA and 
the target mRNA. sRNAs can be identified by means of computational predictions 
using common features: length between 50 and 400 bp, promoters, terminators and 
similarity among related species. The purpose of this project was the in silico 
prediction of sRNAs in intergenic regions of Herbaspirillum seropedicae SmR1 
through the development and application of the sRNATool, a data integrative 
software. In order to predict promoters were used BProm and NNPP. Both of them 
utilize a neural network of sRNAs experimentally confirmed with 80% efficiency on 
the predictions. For the intrinsic terminators were utilized RNAMotif and 
TranstermHP. After predicting promoters and terminators was realized the 
reformatting and the data crossing, subtracting the promoter’s final position and the 
terminator’s final position. Were obtained 200 candidates sequences that were 
compared with related species, mainly Herbaspirillum rubrisubalbicans M1. 57 
candidates were selected by possessing high similarity and 2 candidates could be 
confirmed: 6S and 4.5S. The sRNATool proved be effective and can be applied in 
others prokaryotic genomes. 
 
Keywords: Herbaspirillum seropedicae, Genome, Intergenic Region, Promoter, 
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1.1  Ácido Desoxirribonucléico 
 
O ácido desoxirribonucléico (DNA) é a macromolécula que contém as 
instruções genéticas que coordenam o desenvolvimento e funcionamento de todos 
os seres vivos e alguns vírus. Suas funções principais são armazenar informações 
necessárias para a síntese de diferentes tipos de moléculas de ácido ribonucléico 
(RNA) e transmissão da carga genética ao longo das gerações (PIERCE, 2009). O 
DNA é um polímero constituído por quatro unidades nucleotídicas diferentes que se 
repetem aos milhares e estão ligadas por ligação fosfodiéster para formar a cadeia 
polinucleotídica. Cada um dos quatro nucleotídeos que compõe o DNA é composto 
por uma desoxirribose/trifosfato ligada a uma base nitrogenada: adenina (A), citosina 
(C), guanina (G) ou timina (T) (DALE, 2004). Em organismos vivos, o DNA existe 
como uma molécula composta por duas longas cadeias polinucleotídicas enroladas, 
formando uma dupla hélice para a direita e mantida estável por pontes de hidrogênio 
formadas entre os pares de bases AT e CG (DALE, 2004). O número de moléculas 
de DNA presentes nas células é bastante variável em procariotos, eucariotos e até 
mesmo em vírus. Cada molécula de DNA, por sua vez, está associada a proteínas 
para formar o cromossomo. O conjunto haplóide de cromossomos de uma célula 
constitui o genoma da célula (WATSON et al., 2006).  O tamanho e a composição do 
genoma variam largamente de uma espécie a outra e estão relacionados com a 
complexidade do organismo. Genomas bacterianos possuem tamanho variando de 
~0,16 (Carsonella ruddii) a ~10 milhões de pares de base (Solibacter usitatus) e 
eucariotos de ~8 milhões (Pratylenchus coffeae) a ~130 bilhões de pares de base 
(Protopterus aethiopicus). O genoma humano possui cerca de três bilhões de pares 
de base (GREGORY et al., 2006). 
No acesso em outubro de 2010 foram encontrados 831 genomas completos 
depositados na base de dados do Genbank, sendo 795 de organismos procariotos e 
36 de eucariotos. Outros 273 projetos de organismos eucarióticos e 564 
procarióticos permanecem em desenvolvimento1. 




O DNA contém todos os genes que serão traduzidos em proteínas e, para 
isso, eles são primeiramente transcritos em um tipo específico de RNA, o 
mensageiro. Estas moléculas então serão decodificadas em uma sequência 
específica de aminoácidos. Na transcrição, os genes que possuem alguma relação 
com as proteínas necessárias ao metabolismo celular são expressos 
constitutivamente ou de forma induzida, na forma de RNA mensageiro (LEWIN, 
2007). 
Em genomas bacterianos, grande parte do código é referente a genes que 
codificam proteínas, e o restante tem importância estrutural ou está envolvido na 
regulação do uso da informação genética, como RNAs transportadores, ribossomais 




1.2  RNAs Curtos Bacterianos 
 
O primeiro RNA não-codificante (ncRNA) regulatório de bactéria foi 
descoberto no início da década de 70, e desde então várias destas moléculas têm 
sido identificadas.  Entretanto, o avanço das pesquisas sobre o entendimento de 
seus diversos mecanismos de ação e o importante papel desempenhado na 
regulação da expressão gênica ocorreu somente na última década do século XXI. 
Em geral, esta classe de moléculas é também citada como micro RNAs (miRNAs), 
embora o termo RNA curto ou small RNA (sRNA) seja mais utilizado para bactérias e 
archeas. Controlando vias metabólicas ou respostas de stress, os ncRNAs 
desempenham funções importantes nos diversos processos biológicos, incluindo a 
regulação de transportadores de membranas, o metabolismo do ferro e a 
patogênese (MASSÉ, MAJDALANI e GOTTESMAN, 2003; GOTTESMAN, 2005). O 
grupo que melhor caracteriza os ncRNAs é o chamado RNA curto com função 
regulatória (small regulatory RNA [sRNA]), cuja função é regular a expressão gênica 
através do pareamento de bases com a  extremidade 5’ do mRNA alvo, bloqueando 
o acesso ao sítio de ligação ao ribossomo e/ou ao códon de início de tradução 
(ALTUVIA et al., 1998; ZHANG et al., 2003). Estas moléculas são codificadas in 
trans em relação ao RNA alvo, embora já existam evidências de sRNAs codificados 
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in cis (LIU e CAMILLI, 2010). Outros ncRNAs podem ligar-se a proteínas a fim de 
modular suas atividades ( PICHON & FELDEN, 2007).  
Genes codificadores de RNAs curtos regulatórios estão dispersos no genoma 
e algumas de suas características incluem tamanho reduzido, que pode variar de 50 
a 400 pares de base, presença de sinais de promotores e sequências terminadoras 
Rho-independente, sequências com alta similaridade entre espécies 
filogeneticamente próximas e com pouca similaridade entre espécies distantes, além 
da conservação de sua estrutura secundária. A maioria deles estão localizados entre 
regiões codificadoras de proteínas, ORFs (do inglês Open Reading Frames), ou 
seja, nas regiões intergênicas do genoma (WASSARMAN et al., 2001).  
O número de sRNAs prováveis e confirmados tem crescido substancialmente 
devido à utilização de métodos computacionais que auxiliam principalmente na 
predição de sinais transcricionais. Outras abordagens incluem a detecção direta por 
meio de microarrays ou northern blotting, isolamento direto (RNomics), co-
purificação com proteínas de ligação de RNA e pirossequenciamento 
(WASSERMAN et al., 2001; LIVNY et al., 2007; ALTUVIA 2007). Estudos pioneiros 
foram iniciados alguns anos atrás quando vários grupos descobriram alguns sRNAs 
em regiões intergênicas de E. coli (GOTTESMAN, 2004). Nesses estudos, os sRNAs 
foram identificados com base em suas associações com características genéticas 
comuns a outros sRNAs anteriormente conhecidos. Atualmente, aproximadamente 
100 sRNAs estão identificados em E. coli e, nos últimos anos, a busca por sRNAs foi 
estendida para muitas espécies bacterianas, como Bacillus subtilis, Vibrio cholerae, 
Pseudomonas aeruginosa, Staphylococcus aureus, Streptomyces coelicolor, 
Salmonella enterica, Mycobacterium tuberculosis, Sinorhizobium meliloti e Listeria 
monocytogenes (LIVNY et al., 2006; PICHON e FELDEN, 2005; SWIERCZ et al., 
2008; MANDIN et al., 2008; VALVERDE et al., 2008). 
Em relação ao mecanismo de ação dos sRNAs, o mais comum é o 
pareamento antisenso entre o RNA curto regulatório e o RNA mensageiro alvo. Por 
exemplo, a ligação de RyhB ao mRNA sodB promove a sua degradação (Figura 1a), 
enquanto a ligação do mesmo RNA curto à região UTR do mRNA shiA ativa a sua 
tradução (Figura 1b) (MASSÉ e GOTTSMAN, 2002). A interação entre sRNA e 
mRNA ocorre em regiões curtas e de complementaridade de sequências imperfeitas, 
e pode ser estabilizada pela proteína Hfq, uma chaperona de RNA. O pareamento 
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de bases geralmente ocorre próximo ao sítio de início de tradução dos mRNAs alvos 
(MASSÉ et al., 2003; MAJDALANI et al., 2005). É o caso do sRNA MicF, que 
reprime a produção da proteína de membrana externa OmpF. Vinte bases de MicF 
pareiam por complementaridade imperfeita com o OmpF mRNA,  inibindo a sua 
tradução (DELIHAS e FORST, 2001).  
 
 
Figura 1 - Diferentes mecanismos de ação dos sRNAs.   
a) Repressão da tradução. b) Ativação da tradução o u estabilização do mRNA.  
c) Inibição da atividade protéica.  
Fonte: modificado de LIU e CAMILLI, 2010. 
 
A identificação de sRNAs pode se dar através de métodos experimentais ou  
computacionais, cada um deles dependendo de parâmetros específicos 
(WILLKOMM et al., 2005). Na abordagem computacional utilizam-se softwares para 
a predição de promotores e terminadores, além da análise da conservação de 
sequências entre espécies próximas e a verificação de suas estruturas secundárias. 
Os três estudos computacionais pioneiros aplicados à busca de sRNAs foram 
baseados principalmente na busca de sequências conservadas em regiões 
intergênicas de espécies próximas juntamente com um provável promotor σ70 e um 
terminador de transcrição intrínseco (ARGAMAN et al., 2001; WASSARMAN et al., 
2000; CHEN et al., 2002). Estes estudos levaram à descoberta de 42 novos sRNAs 
em E. coli. Além da conservação da sequência, o método utilizado por ARGAMAN e 
colaboradores (2001) e WASSARMAN e colaboradores (2002) utilizou sinais de 
transcrição e limitou de 50 a 400 bp o tamanho do transcrito. Um quarto estudo de 
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predição de genes codificadores de sRNA foi desenvolvido por RIVAS e 
colaboradores (2001), e considerou somente a conservação da estrutura secundária.    
Na abordagem experimental diversas técnicas já foram utilizadas, como o 
sequenciamento direto após a marcação fluorescente (TIAN-PING et al., 1996), 
análise transcriptômica usando microarray  (WASSARMAN et al., 2001), obtenção 
de bibliotecas de cDNA enriquecidas (TANG et al., 2002, 2005; VOGEL et al., 2003; 
KAWANO et al., 2005), RNomics (VOGEL et al., 2003) e co-purificação de sRNAs 
com proteínas (ZHANG et al., 2003; TANG et al., 2005; CHRISTIANSEN et al., 
2006). 
Alternativamente, alguns sRNAs interagem com proteínas, incluindo fatores 
de transcrição (Figura 1c).  Estas proteínas podem facilitar o reconhecimento entre o 
sRNA e o mRNA. Elas também podem induzir a hidrólise específica do RNA alvo e a 
degradação do sRNA, assegurando que o regulador seja desativado uma vez que 
tenha exercido sua função (PICHON e FELDEN, 2007). 
O efeito regulatório dos sRNAs pode demandar a participação de proteínas 
como a Hfq e a RNAse E. Neste caso, ocorre o pareamento sRNA/RNA alvo, e em 
seguida, a formação de um complexo com as proteínas RNAse E e Hfq, resultando 
na inibição da tradução e na degradação RNAse E-dependente mRNA alvo (AIBA, 
2007). A Hfq é uma proteína que possui homologia estrutural e de sequência com 
proteínas Sm, e é conhecida por estabilizar sRNAs in vivo e facilitar o pareamento 
dos sRNAs com os mRNAs alvos in vitro. Ela também se liga preferencialmente a 
um RNA de fita simples, interagindo com RNAs ricos em resíduos de uracila (U) e 
adenina (A). Um dos mRNAs alvos mais estudados é o rpoS mRNA, que codifica a 
subunidade sigmaS para a RNA polimerase. Hfq nesse caso é necessária para a 
expressão de rpoS in vivo. A tradução do rpoS mRNA é reprimida por um stem loop 
que bloqueia o acesso do ribossomo. 
Além do envolvimento de sRNAs no metabolismo de RNA via interação com 
proteínas, estas moléculas podem participar de eventos regulatórios que envolvem o 
metabolismo do DNA (regulação da transferência e controle da replicação de 
plasmídeos) e o metabolismo de proteínas (controle da tradução, do trânsito e da 
qualidade) (PICHON e FELDEN, 2007). 
Apesar dos esforços e das técnicas citadas, ainda não se pode definir com 
certeza a quantidade de sRNAs presente nos genomas bacterianos, porém estima-
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se que deva existir entre 200 a 300 em um genoma médio de 5 milhões de bases, 
como é o caso da Escherichia coli (VALVERDE, et al., 2008). Esta observação se 
estende para outras classes de bactérias e também para Archeae, indicando um 
vasto campo de pesquisa. 
 
 
1.3 Promotores Bacterianos 
 
A RNA Polimerase é a enzima responsável pela síntese do RNA durante a 
transcrição. Nas bactérias, ao contrário do que ocorre em eucariotos, uma única 
RNA polimerase é responsável pela síntese de mRNAs, rRNAs e tRNAs. 
Aproximadamente 7000 moléculas delas estão presentes em uma célula de E. coli 
(LEWIN, 2007). Uma unidade completa de RNA Polimerase, a holoenzima, de E. coli 
possui peso molecular de aproximadamente 465 kD, sendo formada por duas 
subunidades alfa, uma beta, uma beta' e uma subunidade sigma, também conhecida 
como fator sigma. As subunidades alfa, beta e beta' são produtos dos genes rpoA, 
rpoB e rpoC respectivamente. A subunidade sigma é a única variável, sendo, 
portanto, codificada por diferentes genes (Quadro 1). A holoenzima 2αββ'σ 
apresenta dois componentes estruturais: a porção catalítica, formada pelas quatro 
primeiras subunidades e o fator sigma. Todas as subunidades da porção catalítica 
participam da elongação e são necessárias para a iniciação e terminação. A 
subunidade sigma é o fator que ativa a interação específica entre a RNA polimerase 
e o DNA durante o reconhecimento de promotores. O número de fatores sigma varia 
entre espécies bacterianas e estes podem ser distinguidos pelo peso molecular 
explícito em sua designação, como por exemplo, o sigma70 e o sigmaN (ou 
sigma54) que possuem peso molecular de 70 kD e 54 kD respectivamente  
(MAKINO et al., 1993).  
Em condições fisiológicas normais, o fator sigma70 é o responsável pela 
transcrição da maioria dos genes, sendo por isso considerado um housekeeping 
factor, que pode ser  interpretado como fator essencial para a manutenção do 
metabolismo celular. Outros fatores ditos sigma alternativos são ativados em 
resposta a mudanças ambientais como aumento de temperatura e falta de 





Quadro 1 - Fatores sigma induzidos por condições am bientais específicas.  
           Fonte: Modificado de LEWIN, 2007. 
 
A sequência de cada tipo de promotor assegura que este será reconhecido 
somente pela RNA Polimerase 2αββ'σ por meio do fator sigma apropriado. Como 
promotores são tipicamente adjacentes ao gene, as sequências reconhecidas pelo 
fator sigma são relativas ao sítio de início de transcrição. Uma característica dos 
promotores σ70, σ28, σ32 e σE é que eles apresentam sequências conservadas 
posicionadas nas regiões -10 e -35 enquanto que o fator σ54 está posicionado na 
região -12 e -24 (Quadro 2). 
Existem quatro características conservadas em promotores bacterianos: o 
sítio de início de transcrição, a sequência -10 e -35 e a região intermediária. O sítio 
de início de transcrição é geralmente uma purina. A sequência ou hexâmero -10 é 
uma região com seis pares de base e o seu centro é posicionado geralmente 10 bp 
a montante do sítio de início de transcrição. A sequência ou hexâmero -35 
posiciona-se 35 bp a montante do sítio de início de transcrição. A distância 
separando a região -10 e -35 varia entre 16 a 20 bp em 90% dos promotores. Nas 
exceções, o promotor pode ser tão pequeno quanto 15 bp ou tão grande quanto 21 
bp. O promotor ideal é uma sequência consistindo de um hexâmero -10 separado 
por 17 bp do hexâmero -35. 
As sequências de promotores são representadas por um consenso derivado 
do alinhamento de todos os exemplos conhecidos, maximizando sua homologia 
(Quadro 2). Para uma sequência ser aceita como consenso, cada base particular 
deve ser predominante em sua posição. Como exemplo pode-se citar o consenso do 
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σ 70 de E. coli. Neste fator, a região -10 possui como consenso TATAAT com as 
respectivas porcentagens de base: 80%, 95%, 45%, 60%, 50% e 96%. A região -35 
é um pouco menos conservada, tendo como sequência TTGACA e as respectivas 
porcentagens de ocorrência: 82%, 84%, 78%, 65%, 54% e 45%. A sequência 
consenso do sítio -10 consiste na maioria das vezes de bases A-T, uma 
configuração que favorece a separação do DNA duplex em fitas simples.  
 
 
Quadro 2 - Diferentes sequências consenso são recon hecidas por diferentes  
promotores.  
Fonte: Modificado de LEWIN, 2007. 
 
A premissa de que diferentes sequências consenso são reconhecidas por 
diferentes fatores σ implica no fato de que uma determinada subunidade σ deve 
reconhecer uma sequência de bases específica no DNA. Isso confirma a existência 
de uma interação estreita entre a porção catalítica e o fator σ, devendo este estar 
posicionado de forma a proporcionar o melhor contato da Polimerase 2αββ'σ com as 
sequências promotoras alvo.  
 
 
1.4 Terminadores Bacterianos 
 
Além dos promotores, a presença de um terminador é uma importante 
característica dos sRNAs. Em bactérias existem dois tipos de terminação: Rho-
dependente e Rho-independente ou Intrínseca (YACHIE et al., 2006). 
Funcionalmente, se as características do transcrito podem causar a terminação in 
vitro na ausência de um fator protéico específico, pode-se considerar a terminação 
20 
 
como intrínseca. Por outro lado, a terminação dependente de fatores protéicos 
emprega proteínas do tipo Rho (MITRA, 2009). 
Terminadores Rho-dependente diferem entre si e não podem ser definidos 
por uma sequência consenso. A proteína ou fator Rho atua na liberação do transcrito 
quando o complexo de transcrição é muito estável para uma liberação espontânea. 
Um terminador Rho-dependente pode ocorrer em sítios no qual a sequência de um 
terminador intrínseco seria incompatível (CIAMPI, 2006). 
Para o fator Rho terminar a síntese do transcrito ele deve ligar-se com alta 
afinidade a um segmento de RNA recém-transcrito e válido. Em bactérias, a 
tradução ocorre de forma acoplada à transcrição dos ribossomos, o que implica na 
ligação do mRNA ao ribossomo logo que o sítio de ligação ao ribossomo e o códon 
de início de tradução estejam disponíveis. Isto ocorre normalmente antes do fator 
Rho poder se juntar ao mRNA que emerge do complexo de transcrição. Assim, a 
presença de um ribossomo traduzindo o mRNA na mesma taxa no qual o RNA está 
sendo sintetizado previne o acesso do fator Rho ao final do gene ou do operon 
(RICHARDSON, 2002; EPSHTEIN, 2010). Uma vez que o complexo de tradução é 
desfeito o mRNA nascente fica disponível e,  caso a sequência seja apropriada, o 
fator Rho se ligará e iniciará o processo de terminação. Uma sequência apropriada 
consiste em um segmento de 40 ou mais nucleotídeos não pareados, contendo uma 
proporção alta de citosina. Tal sequência é chamada de rut site (RICHARDSON, 
2002; EPSHTEIN, 2010). 
As posições dos pontos de parada em um terminador Rho-dependente são 
determinadas pelas características da sequência que controlam a taxa de adição 
dos nucleotídeos pela RNA polimerase. Essa taxa pode variar consideravelmente de 
uma posição a outra, aumentando para pontos de pausa característicos que são 
distribuídos de forma parecida aos pontos de parada em um terminador Rho-
dependente (RICHARDSON, 2002). 
Alguns terminadores rho-dependente encontram-se em regiões regulatórias 
separando genes de seus promotores, o que pode prover à célula um mecanismo 
conveniente para o controle da expressão gênica. A maioria deles ocorre dentro de 
sequências codificantes, contribuindo para prevenir expressões desnecessárias de 
genes (CIAMPI, 2006). 
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A terminação intrínseca, também conhecida como terminação rho-
independente, está presente em cerca de metade dos sítios de terminação das 
unidades de transcrição bacterianas. Terminadores rho-independentes têm duas 
características estruturais: um grampo rico em GC e uma região no final da unidade 
rica em uracilas (Figura 2). Ambas as características são necessárias para a 
terminação (CIAMPI, 2006; YACHIE et al., 2006; SANTANGELO et al., 2009; 
MITRA, 2009). A distância típica entre o grampo e a cauda poli-U varia de 7 a 9 
bases. No genoma de E. coli existem aproximadamente 1100 sequências desse tipo 
(UNNIRAMAN et al., 2002; ARTSIMOVITCH e HENKIN, 2009; ROBERTS et al., 
2008; VON HIPPEL, 1991). 
Tanto as sequências do grampo quanto o comprimento da cauda influenciam 
a eficiência da terminação. A eficiência in vitro, porém, varia de 2% a 90%, e não 
tem correlação com o grampo ou com o número de uracilas. Elas são necessárias 
mas não suficientes, e parâmetros adicionais influenciam a interação com a RNA 
Polimerase. Em particular, as sequências a montante e a jusante do terminador 
intrínseco influenciam sua eficiência (ROBERTS, 2008). 
O sequenciamento de genomas em larga escala tem resultado em esforços 
para o desenvolvimento de algoritmos para a detecção de terminadores intrínsecos 





Figura 2 – Alça de RNA formada durante a terminação  intrínseca.  
         Fonte: Autor. 
 
 
1.5  Herbaspirillum seropedicae SmR1 
 
A bactéria Herbaspirillum seropedicae é uma bactéria diazotrófica endofítica, 
não patogênica e membro da classe β das Proteobactérias (BALDANI et al., 1986). 
Recebeu essa denominação por apresentar forma de espiral encontradas em 
associação com plantas herbáceas na cidade de Seropedicae (RJ) onde foi isolada. 
A estirpe SmR1 é resistente a estreptomicina e foi selecionada, in vitro, pelo prof Dr. 
Emanuel Matempi de Souza no Núcleo de Fixação de Nitrogenio da UFPR. A 
importância atribuída à H. seropedicae provém da sua capacidade de fixar nitrogênio 
atmosférico à amônia sob condição de microaerobiose, de sua capacidade de 
associação com gramíneas de interesse econômico, como milho, sorgo e cana-de-
açúcar, e de seu potencial como bactéria promotora do crescimento vegetal 
(BALDANI et al., 1993; BALDANI et al., 1995).  
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H. seropedicae é uma bactéria gram-negativa, geralmente vibrióide, algumas 
vezes helicoidal e muito móvel, possuindo de um a três flagelos em um ou ambos os 
pólos (BALDANI et al., 1993). Assim como outras bactérias fixadoras de nitrogênio, é 
capaz de metabolizar o nitrato, crescendo aerobicamente em meio contendo nitrato 
como única fonte de nitrogênio (BALDANI et al., 1993). A infecção por H. 
seropedicae ocorre através da ligação da bactéria à superfície da planta, seguida 
pela proliferação, preferencialmente nas raízes secundárias e ferimentos, 
penetração e espalhamento da bactéria através dos espaços intercelulares e feixes 
vasculares das partes aéreas com subsequente colonização e estabelecimento nos 
vasos do xilema (BALDANI et al., 1995). 
O genoma da Herbaspirillum seropedicae foi obtido pelo consórcio 
GENOPAR2, sendo o primeiro genoma sequenciado no Estado do Paraná. Possui 
5.513.887 pares de base e um total de 4.804 genes anotados. Este genoma 
mostrou-se muito similar a Janthinobacterium sp., Ralstonia spp e Burkholderia spp 
(WEISS, 2010).  O GENOPAR também sequenciou parcialmente o genoma de outra 
bactéria do gênero Herbaspirillum, H. rubrisubalbicans M1 (BALDANI et al., 1996). 
Esta bactéria é um diazotrofo endofítico reconhecido por causar a doença da estria 
mosqueada na variedade B4362 da cana de açúcar e em sorgo (BALDANI e 
BALDANI, 2005).  
 





2  OBJETIVO 
 
O presente trabalho teve por objetivo a predição in silico de RNAs curtos na 
bactéria diazotrófica Herbaspirillum seropedicae SmR1. 
Objetivos Específicos: 
1) Desenvolver uma ferramenta integradora dos dados gerados por softwares de 
bioinformática para identificar RNAs curtos (small RNAs) em regiões 
intergênicas de genomas de procariotos. 
2) Aplicar a ferramenta para a busca de RNAs curtos no genoma de 
Herbaspirillum seropedicae SmR1.  
3) Realizar uma análise comparativa com o genoma parcial da bactéria 
















3 MATERIAIS E MÉTODOS 
 
3.1  Genomas  
 
As sequências dos genomas das bactérias Herbaspirillum seropedicae SmR1 
e Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 foram obtidas pelo consórcio Genopar. 
Genomas das espécies dos gêneros Burkholderia, Ralstonia, Janthinobacterium, 
Pseudomonas e Herminiimonas foram obtidos no GenBank3. 
 
3.2  Sistema Operacional 
 
O sistema operacional utilizado no desenvolvimento das ferramentas foi o 
Ubuntu4 na sua versão 10.04. É um sistema baseado em Debian GNU/LINUX e 
distribuído como software de código fonte aberto. A licença usada pelo Ubuntu é a 
GNU, na qual declara explicitamente que usuários são livres para executar, copiar, 
distribuir, estudar, alterar, desenvolver e melhorar o sistema (FERREIRA, 2009). 
 
3.3  Linguagens de Programação 
 
Para a geração, formatação e análise dos dados foram desenvolvidos scripts 





No desenvolvimento do software integrador foi utilizada a linguagem de 
programação Java, por ser amplamente difundida e com suporte multiplataforma. 
Diferentemente das linguagens convencionais, o código escrito em Java é compilado 
em um "bytecode" que é executado por uma máquina virtual (DEITEL e DEITEL, 
2005).  
Esta linguagem apresenta algumas características de destaque: 





 Orientação a objeto; 
 Portabilidade (Independência de plataforma); 
 Recursos de Rede - Possui extensa biblioteca de rotinas que facilitam a 
cooperação com protocolos TCP/IP, como HTTP e FTP; 
 Segurança - Pode executar aplicativos via rede, porém, com restrições de 
execução. 
 
3.3.2  Bash 
 
Bash5 é um interpretador de comandos de código aberto escrito para o projeto 
GNU6 e, pode ser executado na maioria dos sistemas operacionais Unix-like. Com 
ele é possível realizar sequências de comandos utilizando ferramentas externas, 
automatizando os processos. Também é muito útil na manipulação de dados 
genômicos, especialmente quando utilizado em conjunto com as ferramentas 
auxiliares awk e sed, possibilitando ao programador controle total da formatação dos 
dados (SAADE, 2001). 
 
3.4  Ambiente de Programação 
 
Para o desenvolvimento do software integrador foi utilizado o NetBeans, um 
ambiente de desenvolvimento integrado (IDE) gratuito e de código aberto para a 
linguagem Java. Pode ser executado em múltiplas plataformas, como Windows, 
Linux7 e Solaris8 (GONÇALVES, 2006).  
Esta linguagem apresenta algumas características de destaque: 
 
 Editor de código fonte integrado com o pré-visualizador; 
 Visualizador de classes integrado ao de interfaces, que gera automaticamente 
o código dos componentes de forma bem organizada; 
 Depurador de erros apurado de aplicações e componentes; 
 Suporte a diversos bancos de dados. 
 







3.5   Softwares de Bioinformática 
 
3.5.1  BLAST 
 
BLAST9 (Basic Local Alignment Search Tool) é um algoritmo de comparação 
e alinhamento de sequências primárias com base na similaridade. O programa 
compara sequências de nucleotídeos ou aminoácidos com uma base de dados e 
calcula a significância estatística dos alinhamentos (ALTSCHUL et al., 1990). Neste 
trabalho o BLAST foi utilizado para comparar sequências candidatas a sRNA de 
Herbaspirillum seropedicae SmR1 com regiões intergênicas de outras espécies 
filogeneticamente próximas. 
 
3.5.2  Rfam 
 
Rfam10 é um banco de dados de alinhamento de sequências de RNAs não 
codificadores (ncRNAs) mantido pelo Sanger Institut11, que faz uso de uma grande 
quantidade de dados de RNAs publicados. Também possui uma ferramenta de 
pesquisa de sequências que retorna as coordenadas iniciais e finais caso a 
sequência submetida tenha similaridade com a sua biblioteca de RNAs. 
 
3.5.3  Preditores de Promotores 
 
3.5.3.1 NNPP (Neural Network Promoter Prediction) 
 
NNPP12 é um algoritmo que prediz sequências de início de transcrição de 
genes bacterianos regulados pelo fator σ70. A base de dados é uma rede neural 
baseada em promotores experimentalmente comprovados de Escherichia coli. A 
rede apresenta duas camadas, uma para reconhecer o hexâmero -10 (TATA-BOX) e 
outra para reconhecer o sítio de início de transcrição (REESE et al., 2001). 







O software exige sequências com comprimento mínimo de 51 pares de base. 
Cada predição inclui o escore da predição e uma sequência associada de 46 pares 
de base, que corresponde às posições -41 à +5, no qual a posição +1 é o TSS (Sítio 
de início de transcrição). Todos os escores variam de 0 a 1. Pelo fato dos elementos 
dos promotores poderem aparecer em posições relativas diferentes um dos outros, a 
precisão posicional do algoritmo NNPP é de +-3 pares de base (BURDEN et al., 
2005). A precisão do algoritmo é de aproximadamente 80% com um corte de 0,8. A 
fita complementar também é analisada, não sendo necessário efetuar a função 
complementar reversa e realizar novo processamento (KALATE et al., 2003). 
Alguns parâmetros do software: Type of organism (Figura 3a) é o tipo de 
organismo da sequência, Include reverse strand (Figura 3b) indica a possibilidade de 
se incluir a fita reversa na busca, Minimum promoter score (Figura 3c) o escore 
mínimo de cada predição e por fim a região no qual a sequência deve ser informada 
(Figura 3d). 
O algoritmo gera um arquivo de saída no formato mostrado na Figura 4. Para 
cada predição tem-se a posição inicial e final da sequência no arquivo de 






Figura 3 – Captura de tela do Neural Network Promot er Prediction. 
a) Indicar o tipo de organismo, b) Opção de incluir  a fita reversa, c) Escore mínimo da 




Figura 4 - Captura de tela do arquivo de saída do N NPP. 






O software BProm13 utiliza a função discriminante linear (LDF) que combina 
características funcionais e composição oligonucleotídica das possíveis regiões 
promotoras.  
Como entrada de dados é exigida apenas uma sequência no padrão Fasta. É 
possível colar os dados no campo indicado (Figura 5a) ou carregar o arquivo com as 
regiões intergênicas (Figura 5b). Cada predição do arquivo de saída do BProm é 
composta pelo escore da LDF (Figura 6a) e pela posição, escore e sequência dos 
hexâmeros -10 e -35 (Figura 6b e c). 
 
 
Figura 5 – Captura de tela do software BProm.   
a) Colar sequências; b) Carregar arquivo de sequênc ias. 
 
 
                                                 




Figura 6 - Captura de tela do arquivo de saída do s oftware BPROM. 
a) Escore da LDF, b) Posição, sequência e escore do  hexâmero -10 e c) Posição, 
sequência e escore do hexâmero -35.  
 




TranstermHP14 é um software para a identificação de terminadores 
intrínsecos, que faz buscas por grampos curtos seguidos por uma cauda de timinas 
(que são transcritas em uracilas) (KINGSFORD et al., 2007). 
Este software apresenta as seguintes características: 
 




 Esquema apurado de escores, no qual para cada característica da terminação 
é atribuído um escore. 
 Leitura de anotações de genes de arquivos simples. Para utilizar o software 
em regiões intergênicas, é necessário criar um arquivo com dois genes, um 
no início da IgR e o outro no final. Desse modo, a ferramenta irá procurar por 
terminadores entre esses genes. 
 Suporte a arquivos de coordenadas 
 Tratamento de sobreposição em genes e terminadores. 
 Tratamento geral de gaps em grampos. 
O comando de execução do TranstermHP é: 
Transterm coords IGRs.fas > saída 
O primeiro parâmetro “coords” é o arquivo de coordenadas dos genes e o 
segundo é a sequência no formato Fasta. Por fim, com o uso do sinal “>” o 
processamento é redirecionado ao arquivo “saída”. Cada registro de terminador 
possui as seguintes informações: número da terminação (Figura 7a), posição inicial 
e final do terminador (Figura 7b), orientação da sequência e tipo de região no qual o 
terminador está presente (Figura 7c), escore geral do terminador (Figura 7d), escore 




Figura 7 - Captura de tela do arquivo de saída do s oftware TranstermHP. 
a) Número da terminação, b) Posição inicial e final  do terminador, c) Orientação da 
sequência e tipo de região no qual o terminador est á presente, d) Escore geral do 





O segundo software utilizado para a identificação de terminadores intrínsecos 
foi o RNAMotif15. Seu algoritmo confere ao usuário a liberdade de buscar qualquer 
estrutura secundária, seja ela simples ou complexa, por meio de motivos, ou seja, 
variações características da estrutura secundária assumida pelo RNA (MACKE et al., 
2001). Estes motivos estruturais incluem hélices e nucleotídeos não-pareados em 
grampos e loops internos. Também é possível identificar elementos estruturais de 




RNA que podem não ser reconhecidos com o uso de motivos, como sítios de ligação 
de proteína e conformações backbone (esqueleto de ribose e grupo fosfato). Os 
padrões estruturais são definidos em um arquivo descritor com uma linguagem de 
script que distingue, em seu nível mais baixo, posições pareadas e não-pareadas. 
Os descritores podem ser parametrizados em comprimento e pareamento de bases, 
provendo um alto grau de controle sobre as estruturas que são identificadas 
(VEKSLER-LUBLINSKY et al., 2007). 
O algoritmo permite todos os 16 tipos de pareamento de bases possíveis, 
incluindo Watson-Crick (GC e AU), oscilante ou wobble (GU), entre outros 
pareamentos como AC e UU que são definidos como parte da hélice. Níveis 
similares de controle também podem ser providos para definir mismatches de 
sequências (FOGEL et al., 2002). 
O descritor é composto por quatro sessões: parâmetros, descritor, sítios e 
escore. A sessão “descritor” define o critério requerido para gerar a comparação. A 
sessão “sítios” permite especificar relações entre os elementos do descritor, 
enquanto a sessão “escore” combina os resultados primários (YACHIE et al., 2006). 
A sessão “escore” consiste de um conjunto de testes que são aplicados em cada 
candidato predito pela busca. Ela serve a dois propósitos relacionados: 1) prover um 
modo para adicionar restrições ao motivo que são difíceis de implementar em um 
padrão puro de linguagem; e 2) avaliar e ranquear os candidatos (LESNIK et al., 
2002). 
Muitos descritores geram um grande número de candidatos, e isso é 
especialmente verdadeiro para aqueles que contêm somente restrições de hélice 
sem restrições de sequência. Em muitos casos, não há sistema de escore no qual 
estes candidatos possam ser ranqueados. Para auxiliar nesses casos existe a 
função de estabilidade termodinâmica que avalia a estabilidade termodinâmica (∆G) 
do candidato, ou qualquer parte dele, e permite a sua classificação com base no 
cálculo de energia livre de Gibbs (MACKE et al., 2001; VEKSLER-LUBLINSKY et al., 
2007). 
 O software é executado em linha de comando e necessita que dois 
parâmetros sejam informados: um descritor, que especifica a estrutura secundária 




O comando de execução é: 
rnamotif -descr test.descr test.fastn > resultado 
O primeiro parâmetro “-descr” é o arquivo descritor do motivo e o segundo é a 
sequência no formato Fasta. Por fim, com o uso do sinal “>” o processamento é 
redirecionado ao arquivo “resultado”.  
O formato do arquivo gerado é mostrado na Figura 8.  
 
 
Figura 8 – Captura de tela do arquivo de saída do s oftware RNAMotif. 
Exemplo de sequência predita pelo RNAMotif: 
AGTGGGTAAGCCCAACGTACGGGGGGGTTGAGGGAACCCGCCCCCCTTTTTTG
AA 
A alça ou loop é representada na cor azul e a haste ou stem em vermelho.  A 
cauda de timinas (cauda poli-T) é representada em verde no final da sequência. 
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O descritor usado nas predições foi gentilmente disponibilizado pelo Dr. 
Jonathan Livny16 (Departamento de Biologia Molecular e Microbiologia - Faculdade 
de Medicina da Universidade Tufts – Boston – USA). 
 
 
3.6   Metodologia para Seleção de Candidatos a sRN As no Genoma de H. 
seropedicae SmR1 
 
Para a seleção dos candidatos foi utilizado o fluxo de trabalho mostrado na 
Figura 9. Cada uma das etapas é descrita a seguir. 
 
 
3.6.1  Extração das Regiões Intergênicas 
 
Regiões intergênicas são sequências de DNA que não codificam peptídeos e 
proteínas, ou seja, que não contém ORFs (do inglês Open Reading Frame = Fase 
de Leitura Aberta) (Figura 11). Nestas regiões se localizam os genes codificadores 
de RNAs curtos. Para a extração das regiões intergênicas foi desenvolvida uma 
ferramenta em Java (Figura 10) que faz uso do arquivo de ORFs anotadas (ffn), do 
genoma (fna) e das sequências de tRNAs e rRNAs anotadas (Figura 10b). Durante a 
extração, um log é exibido (Figura 10c). Após o processamento dos dados, as IgR 
são carregadas em uma tabela com suas respectivas coordenadas (Figura 10a). 
As ORFs podem estar localizadas tanto na fita principal quanto na fita 
secundária do genoma, muitas vezes uma sobrepondo a outra. Quando ocorre 
sobreposição, é necessário remover a sequência iniciada na posição inicial da 
primeira ORF e terminada na posição final da segunda ORF. Para as ORFs da fita 
secundária é necessário utilizar a função complementar reversa.  
 













Figura 10 – Captura de tela da ferramenta para a ex tração das regiões intergênicas.  
a) IgRs carregadas com seus respectivos índices no genoma, b) Extração das IgRs e 
c) Log do processo de extração. 
 
 




3.6.2  Predição de Promotores e Terminadores 
 
Após a extração das regiões intergênicas, as sequências foram submetidas 
aos preditores de promotor e terminador. Para os preditores de promotor BProm e 
NNPP, foram utilizados cortes de 0,70 e 70, respectivamente. Ambos utilizam um 
σ70 consenso de E. coli com os hexâmeros -35 e -10 representados por TTGACA e 
TATAAT, separados por uma região de 15 a 21 bp. Nos softwares terminadores 
RNAMotif e TranstermHP foi definido para a terminação intrínseca uma cauda 






3.6.3  Formatação dos Dados 
 
Com ambos os promotores e terminadores preditos foi necessário o 
desenvolvimento de um script para formatar todas as saídas dos dados em um 
arquivo padrão, uma vez que cada um dos quatro softwares (BProm, NNPP, 
RNAMotif e TranstermHP) gera um arquivo de saída individual (Figura 4, Figura 6, 
Figura 7, Figura 8). Após a formatação de dados, foi definido para cada registro de 
promotor o número da região intergênica (Figura 12 e Figura 13a), a posição inicial 
da predição (Figura 12 e Figura 13b), o número de bases entre os hexâmeros 
(Figura 12 e Figura 13c), a orientação da predição (Figura 12 e Figura 13d) e o 
escore da predição (Figura 12 e Figura 13e). Para cada registro de terminador foi 
definido o número da região intergênica (Figura 14a), a posição final do terminador 
(Figura 14b), a região da predição (Figura 14c) e a orientação da sequência (Figura 
14d). 
 
Figura 12 – Formatação dos dados de saída do softwa re BProm.  
a) Região Intergênica no qual o possível promotor s e encontra, b) Posição inicial da 
predição no arquivo de IgRs, c) Tamanho da região i ntermediária dos hexâmeros,  





Figura 13 - Formatação dos dados de saída do softwa re NNPP. 
a) Região intergênica no qual o possível promotor s e encontra, b) Posição inicial da 
predição no arquivo de IgRs, c) Tamanho da região i ntermediária dos hexâmeros, d) 





Figura 14 – Formatação dos dados de saída do softwa re RNAMotif. 
a) Região intergênica no qual o possível terminador  se encontra, b) Posição final da 
predição no arquivo de IgRs, c) Tamanho da predição  e d) Orientação da sequência. 
 
 
3.6.4 Cruzamento dos Dados 
 
Com os dados gerados pelos preditores e devidamente reformatados, foi 
efetuado o cruzamento dos dados (Figura 15). Nessa abordagem, a região 
intergênica de cada registro da lista de promotores foi comparada com todas as 
regiões intergênicas dos registros de terminadores, sempre verificando a orientação 
da sequência, promotor na fita principal com terminador na fita principal e promotor 
na fita reversa com terminador na fita reversa, além de um tamanho entre 50 e 400 
bp. O tamanho do RNA candidato foi obtido subtraindo as sequências 
correspondentes à posição final do terminador, à posição inicial do promotor e ainda 
30 pares de bases. Este último valor corresponde ao tamanho médio da região 
promotora, considerando os dois hexâmeros e a região intermediária (Figura 15).  
Os dados foram agrupados em tabelas, e cada registro foi documentado em nove 
colunas: número da região intergênica (Figura 15a), tamanho da região intergênica 
(Figura 15b), posição inicial do promotor (Figura 15c), posição final do terminador 
(Figura 15d), orientação da sequência (Figura 15e), tamanho da sequência (Figura 
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15f), orientação dos genes adjacentes (Figura 15g), escore do promotor (Figura 15h) 




Figura 15 – Cruzamento dos dados de promotores e te rminadores. 
a) Região intergênica do candidato, b) Tamanho da I gR, c) Posição inicial no arquivo 
de IgRs, d) Posição final no arquivo de IgRs, e) Or ientação da sequência, f) Tamanho 
da sequência, g) Orientação dos genes adjacentes, h ) Escore do promotor e  






3.6.5 Busca por Similaridade de Sequências entre Gê neros ou Espécies 
Bacterianas 
 
A similaridade de sequências entre gêneros ou espécies filogeneticamente 
próximas é uma importante característica dos sRNAs (ARGAMAN et al., 2001; 
RIVAS et al., 2001; WASSARMAN et al., 2001). O software mais amplamente 
difundido para esta tarefa é o BLAST, que exige alguns parâmetros básicos como: 
banco de dados alvo, query de pesquisa, tipo de informação que se deseja buscar 
(nucleotídeos ou aminoácidos) e o arquivo de saída. Na criação do banco de dados 
foi utilizado o genoma parcial de Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 e genomas 
completos de espécies dos gêneros Burkholderia, Ralstonia, Janthinobacterium, 
Pseudomonas e Herminiimona, obtidos no banco de dados GenBank. A query é a 
sequência obtida na etapa do cruzamento dos dados e como este procedimento 
tende a retornar um elevado número de sequências, foi desenvolvido um script para 
realizar a interação. Para evitar hits com baixa similaridade, foi definida identidade 
mínima de 70%. 
 
3.6.6  Confirmação dos Candidatos 
 
Parâmetros como sequência com promotor, terminador, tamanho entre 50 e 
400 bp e similaridade com sRNAs já identificados/confirmados são fatores 
importantes para a predição de um sRNA, porém, o refinamento da exploração in 
silico ou a confirmação in vitro/vivo é essencial para a obtenção da real identidade 
do candidato. Neste trabalho o refinamento in silico foi realizado utilizando o banco 
de dados Rfam. Não apenas as sequências com similaridade, mas todas as preditas 





4 RESULTADOS E DISCUSSÃO  
 
O conhecimento a respeito da existência de RNAs curtos ou small RNAs 
(sRNAs) em diferentes grupos de organismos e sobre as funções que estas 
moléculas desempenham têm aumentado muito nos últimos anos, entre 2000 e 
2010. Abordagens experimentais visando à identificação e caracterização de sRNAs 
bacterianos, em regiões intergênicas, têm sido aplicadas e, simultaneamente, uma 
gama de abordagens e ferramentas  computacionais têm sido desenvolvidas com 
objetivo de possibilitar a identificação comparativa de sRNAs (GOTTESMAN, 2004; 
HUTTENHOFER e VOGEL, 2006; ALTUVIA, 2007; PICHON E FELDEN, 2008; 
SONNENLEITENER et al., 2008; SRIDHAR et al., 2010). Estas moléculas atuam 
normalmente através do pareamento de bases com mRNAs específicos, afetando 
sua estabilidade e/ou o processo de tradução (GOTTESMAN, 2004; LIU & CAMILLI, 
2010). Além disso, podem ligar-se a proteínas regulatórias e modificar sua atividade 
(BABITZKE &  ROMEO, 2007). 
O genoma da bactéria diazotrófica H. seropedicae SmR1 que foi utilizado 
neste trabalho para a predição de sRNAs foi sequenciado pelo consórsio GENOPAR 
e encontra-se disponível no GenBank sob o número de acesso CP002039. Cerca de 
89% do genoma de H. seropedicae SmR1 corresponde a ORFs, tRNAs e rRNAs, e 
11% corresponde a regiões intergênicas. Para a seleção de sequências candidatas 
a RNAs curtos foi necessário o desenvolvimento de uma ferramenta integradora que 
segue o fluxo de trabalho apresentando na Figura 9 e permite automatizar os passos 
necessários à identificação de prováveis sRNAs em procariotos. Esta ferramenta foi 
denominada sRNATool – Ferramenta Integradora para Busca de sRNAs (Figura 16), 
e se caracteriza por formatar e cruzar os dados gerados por dois softwares 
preditores de promotores, BProm e NNPP, e dois softwares preditores de 
terminadores, RNAMotif e TranstermHP, além de realizar a busca por similaridade 
entre as espécies filogeneticamente próximas. As características de cada um dos 
softwares utilizados estão descritas na sessão Materiais e Métodos. Os passos 
seguidos para seleção das sequências candidatas a sRNA e o resumo dos 
resultados obtidos pela aplicação desta ferramenta no genoma de H. seropedicae 
SmR1 estão apresentados no item 3.6 e no fluxograma da Figura 17.  
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Para a aplicação do sRNATool em diferentes genomas de procariotos é 
necessário que o usuário defina os seguintes parâmetros: tamanho mínimo e 
máximo dos candidatos, identidade mínima no BLAST, tamanho mínimo das IgRs e 
o carregamento dos dados gerados pelos softwares preditores (Figura 16c).  
Também é necessário selecionar as espécies bacterianas relacionadas (Figura 16d). 
Neste trabalho os parâmetros iniciais foram: tamanho mínimo de 50 e máximo de 
400 bp e identidade mínima de 70% no BLAST.  O banco de dados comparativo foi 
composto por genomas de bactérias dos gêneros Burkholderia, Ralstonia, 
Janthinobacterium, Pseudomonas e Herminiimonas, além do genoma de H. 
rubrisubalbicans M1, espécie pertencente ao mesmo gênero da bactéria estudada. 
A caixa de saída do sRNATool está padronizada e cada registro contém as 
seguintes informações: sequência de DNA, número da região intergênica, tamanho 
em bp da IgR, posição inicial e final do candidato no arquivo de IgRs, orientação da 
sequência, tamanho do candidato, orientação dos genes adjacentes, predição de 
promotores e terminadores, conteúdo GC e os dois principais hits obtidos pelo 
BLAST para candidatos com similaridade (Figura 16a). Os dados da caixa de saída 
podem ser agrupados de acordo com a definição dos parametros já comentados 
acima. Neste trabalho, os dados da caixa de saída foram subdivididos em 3 Tabelas: 
Tabela 1- sRNA candidatos que apresentam promotor, terminador, tamanho entre 50 
e 400 bp, conservação da sequência entre organismos relacionados e comprovação 
na base de dados do Rfam;  Tabela 2 - possui as mesmas características da Tabela 
1, exceto pelo fato dos candidatos  relacionados não constarem no Rfam; e Tabela 3 
– sRNA candidatos que apresentam promotor, terminador e tamanho adequado, 
porém, não possuem confirmação no Rfam e não possuem similaridade entre 
espécies próximas. A existência deste último grupo de sequências sugere que o 
banco de dados Rfam, embora abrangente, não foi suficientemente completo para a 
indicação de similaridade (Tabela 2), e que é possível supor a existência de sRNAs 
exclusivos do genero Herbaspirillum. O conteúdo GC médio dos candidatos nas 
Tabelas 1, 2 e 3 foi de 53%, 51,5% e 49,63% respectivamente, valores abaixo dos 
63,39% registrado para o genoma de H. seropedicae. O tamanho médio dos 







Figura 16 – Captura de tela do sRNATool – Ferrament a Integradora. 
a) Caixa de saída dos dados, b) Carregamento das Ig Rs, c) Carregar dados de 
promotores e terminadores, além da definição de par âmetros e d) Seleção das 




Figura 17 – Fluxo de trabalho com os resultados obt idos em cada etapa.  
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A carga dos dados do genoma de H. seropedicae SmR1 no sRNATool (item 
3.6.1) permitiu extrair inicialmente 4121 IgRs e, após a definição de um tamanho 
mínimo de 100 bp, o número de IgRs foi reduzido para 2117 (Figura 17). A definição 
de um tamanho mínimo foi necessária pois uma IgR inferior a 100 bp não é capaz de 
comportar um RNA curto com uma região promotora. O conteúdo médio de GC nas 
IgRs foi de 57,32%, enquanto que no genoma completo foi de 63,39%. Examinando 
a distribuição dos candidatos, constatou-se não mais que um sRNA por IgR. Estas 
IgRs possuíram um comprimento variando de 300 a 1000 bp na maioria dos casos. 
Quanto ao número de predições, 1048 possíveis regiões promotoras na fita 
principal e 1355 na fita reversa foram identificadas pelo BProm, e 2972 predições em 
ambas as fitas foram obtidas pelo NNPP, totalizando 5375 sequências. O número de 
predições obtidas para terminadores pelo RNAMotif e TranstermHP foi 977 e 1230 
respectivamente, totalizando 2207 sequências.  
A fase seguinte foi o cruzamento dos dados seguido pela busca por 
similaridade. Após o cruzamento, o número de sequências candidatas a sRNA 
reduziu-se para 303 (Figura 17). Uma vez que foram utilizados dois softwares para a 
predição tanto de promotores quanto de terminadores, verificaram-se muitas 
predições repetidas que foram removidas manualmente da lista. Além disso, 
algumas regiões codificantes de H. seropedicae SmR1 foram identificadas e também 
removidas. As 200 sequências candidatas restantes foram automaticamente 
comparadas com o BLAST e, como resultado da busca por similaridade, as 
sequências puderam ser divididas em três grupos: 1.  sequências com identidade 
confirmada (2 candidatos),   2.  sequências candidatas que possuíram certo grau de 
similaridade com pelo menos uma das espécies constantes no banco comparativo 
(57 candidatos) e 3. sequências candidatas que não apresentaram nenhum registro 
de similaridade (141 candidatos). As sequências distribuídas nas categorias 1, 2 e 3 
estão listadas nas Tabelas 1, 2 e 3 respectivamente. Exemplos de sequências 
candidatas a sRNA e suas características para cada categoria, estão apresentados 



































1 3474 466 bp 662940 663194 >  217 bp < > NNPP 117 TransTerm 422 bits (228) 238/243 (97%) 52,11% 6S 



































1 1227 631 bp 232165 232299 > 134 bp < > BProm 123 RNAMotif 180 bits (97) 131/145 (90%) 47,12% 
2 3796 499 bp 742400 742086 < 314 bp > < BProm 117 RNAMotif 340 bits (184) 278/321 (86%) 54,14% 
3 1672 418 bp 319508 319352 < 156 bp < < BProm 113 RNAMotif 270 bits (146) 153/156 (98%) 51,28% 
4 2823 775 bp 534223 534003 < 220 bp < < BProm 113 RNAMotif 235 bits (127) 127/127 (100%) 54,09% 
5 1727 422 bp 331340 331173 < 167 bp < < BProm 104 RNAMotif 100 bits (54) 72/80 (90%) 56,29% 
6 2316 478 bp 442630 442492 < 138 bp > < BProm 97 RNAMotif 100 bits (54) 58/60 (96%) 48,55% 
7 1818 775 bp 348567 348820 > 253 bp < < BProm 95 TranstermHP 113 bits (61) 72/77 (93%) 53,36% 
8 552 575 bp 100359 100035 < 324 bp < < BProm 93 RNAMotif 335 bits (181) 287/334 (85%) 57,10% 
9 276 290 bp 49547 49307 < 240 bp > > BProm 91 RNAMotif 211 bits (114) 197/237 (83%) 46,25% 
10 867 497 bp 159165 158974 < 191 bp > > BProm 89 RNAMotif 285 bits (154) 178/189 (94%) 48,69% 
11 255 316 bp 45647 45402 < 245 bp < > BProm 89 RNAMotif 178 bits (96) 108/114 (94%) 44,90% 
12 1243 278 bp 235035 234940 < 95 bp < > BProm 86 RNAMotif 99,0 bits (53) 73/83 (87%) 50,53% 
13 542 357 bp 98073 98196 > 123 bp < > BProm 81 RNAMotif 145 bits (78) 108/122 (88%) 61,29% 
14 42 511 bp 10798 11157 > 359 bp < > BProm 74 RNAMotif 305 bits (165) 206/225 (91%) 53,19% 
15 2077 473 bp 401580 401860 > 280 bp < > BProm 74 RNAMotif 490 bits (265) 275/280 (98%) 48,40% 
16 884 1217 bp 162503 162702 > 199 bp > < BProm 74 RNAMotif 111 bits (60) 92/106 (86%) 55,03% 
17 415 783 bp 74058 74281 > 223 bp > < BProm 73 TranstermHP 147 bits (79) 107/119 (89%) 43,52% 
18 413 1006 bp 73186 73010 < 176 bp < > BProm 73 RNAMotif 111 bits (60) 70/74 (94%) 59,66% 
19 4050 612 bp 790245 790679 > 434 bp < > BProm 73 RNAMotif 484 bits (262) 268/271 (98%) 59,16% 
20 1353 972 bp 256989 257285 > 296 bp < > BProm 72 TranstermHP 398 bits (215) 271/297 (91%) 47,37% 
21 2572 453 bp 489905 490297 > 392 bp > > BProm 72 RNAMotif 226 bits (122) 215/256 (83%) 58,56% 
22 1902 502 bp 363738 363947 > 209 bp > > BProm 71 TranstermHP 196 bits (106) 117/122 (95%) 63,69% 
23 3935 219 bp 769947 770088 > 141 bp > > BProm 70 TranstermHP 176 bits (95) 119/130 (91%) 54,95% 
24 2564 465 bp 487844 488170 > 326 bp < < BProm 70 TranstermHP 169 bits (91) 181/222 (81%) 57,09% 
25 3174 278 bp 597164 597280 > 116 bp < > NNPP 0,99 TranstermHP 99,0 bits (53) 60/63 (95%) 51,16% 
26 1672 418 bp 319519 319352 < 167 bp < < NNPP 0,99 TranstermHP 291 bits (157) 164/167 (98%) 49,10% 
27 3047 580 bp 575588 575337 < 251 bp < < NNPP 0,98 TranstermHP 350 bits (189) 231/250 (92%) 53,78% 
28 817 289 bp 150084 150232 > 148 bp > > NNPP 0,98 RNAMotif 211 bits (114) 133/142 (93%) 55,08% 
































30 2291 253 bp 437136 437018 < 118 bp > < NNPP 0,97 RNAMotif 171 bits (92) 109/117 (93%) 45,76% 
31 3270 555 bp 618211 618517 > 306 bp < < NNPP 0,96 RNAMotif 361 bits (195) 271/307 (88%) 50,36% 
32 2922 520 bp 553127 553319 > 192 bp > > NNPP 0,95 TranstermHP 265 bits (143) 178/194 (91%) 57,41% 
33 255 316 bp 45660 45402 < 258 bp < > NNPP 0,95 RNAMotif 202 bits (109) 121/127 (95%) 43,80% 
34 1065 365 bp 196212 196530 > 318 bp < > NNPP 0,95 RNAMotif 195 bits (105) 258/327 (78%) 40,63% 
35 775 479 bp 141905 141690 < 215 bp > > NNPP 0,95 RNAMotif 104 bits (56) 73/81 (90%) 44,19% 
36 3047 580 bp 575604 575337 < 267 bp < < NNPP 0,94 RNAMotif 372 bits (201) 249/271 (91%) 52,06% 
37 83 405 bp 17770 17429 < 341 bp < < NNPP 0,93 TranstermHP 274 bits (148) 278/336 (82%) 50,44% 
38 2029 276 bp 389650 389453 < 197 bp < < NNPP 0,93 RNAMotif 267 bits (144) 180/197 (91%) 58,38% 
39 276 290 bp 49518 49307 < 211 bp > > NNPP 0,93 RNAMotif 185 bits (100) 173/208 (83%) 48,82% 
40 255 316 bp 45627 45402 < 225 bp < > NNPP 0,93 TranstermHP 158 bits (85) 91/94 (96%) 47,11% 
41 3027 545 bp 572506 572410 < 96 bp < > NNPP 0,92 RNAMotif 139 bits (75) 75/75 (100%) 48,96% 
42 2077 473 bp 401617 401860 > 243 bp < > NNPP 0,91 RNAMotif 422 bits (228) 238/243 (97%) 52,11% 
43 1111 315 bp 206295 206489 > 194 bp < > NNPP 0,9 TranstermHP 182 bits (98) 149/172 (86%) 54,27% 
44 1111 315 bp 206295 206449 > 154 bp < > NNPP 0,9 TranstermHP 148 bits (80) 131/154 (85%) 56,45% 
45 2900 800 bp 548230 548599 > 369 bp < > NNPP 0,89 TranstermHP 433 bits (234) 334/379 (88%) 66,08% 
46 3297 545 bp 626144 625934 < 210 bp < < NNPP 0,89 TranstermHP 305 bits (165) 191/203 (94%) 44,29% 
47 1430 394 bp 270404 270595 > 191 bp > > NNPP 0,87 RNAMotif 322 bits (174) 185/190 (97%) 45,34% 
48 2291 253 bp 437177 437018 < 159 bp > < NNPP 0,87 RNAMotif 191 bits (103) 134/149 (89%) 42,77% 
49 867 497 bp 159137 158974 < 163 bp > > NNPP 0,86 TranstermHP 250 bits (135) 153/161 (95%) 50,31% 
50 4097 551 bp 801628 801396 < 232 bp > < NNPP 0,86 RNAMotif 128 bits (69) 188/242 (77%) 56,47% 
51 1227 631 bp 232116 232299 > 183 bp < > NNPP 0,85 RNAMotif 198 bits (107) 166/192 (86%) 45,10% 
52 740 213 bp 136437 136300 < 137 bp > < NNPP 0,84 RNAMotif 84,2 bits (45) 49/51 (96%) 47,45% 
53 3474 466 bp 662940 663194 > 254 bp > < NNPP 0,84 TranstermHP 396 bits (214) 224/229 (97%) 50,00% 
54 2029 276 bp 389467 389573 > 106 bp < < NNPP 0,83 TranstermHP 150 bits (81) 98/106 (92%) 65,79% 
55 3935 219 bp 769980 770088 > 108 bp > > NNPP 0,83 TranstermHP 139 bits (75) 99/110 (90%) 55,13% 
56 3164 303 bp 595464 595589 > 125 bp > > NNPP 0,83 RNAMotif 115 bits (62) 105/124 (84%) 57,89% 
57 81 466 bp 17090 16853 < 237 bp < < NNPP 0,81 RNAMotif 405 bits (219) 232/238 (97%) 50,21% 
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1 317 375 bp 54041 53918 < 123 bp < < BProm 117 TranstermHP 47,15% 
2 3302 179 bp 627219 627142 < 77 bp < < BProm 114 RNAMotif 55,84% 
3 3829 546 bp 751407 751091 < 316 bp < < BProm 111 RNAMotif 57,59% 
4 3348 442 bp 637432 637498 > 66 bp <  BProm 108 RNAMotif 36,11% 
5 83 405 bp 17759 17429 < 330 bp < < BProm 103 RNAMotif 50,30% 
6 2230 166 bp 425878 425795 < 83 bp > > BProm 103 RNAMotif 34,94% 
7 1075 460 bp 198296 198541 > 245 bp < < BProm 102 RNAMotif 53,02% 
8 3270 555 bp 618425 618517 > 92 bp < < BProm 100 RNAMotif 43,55% 
9 3811 642 bp 746741 746558 < 183 bp > > BProm 99 TranstermHP 50,82% 
10 1049 272 bp 193553 193630 > 77 bp > > BProm 98 RNAMotif 46,81% 
11 425 274 bp 76908 76846 < 62 bp > > BProm 96 RNAMotif 46,77% 
12 230 275 bp 41075 41165 > 90 bp > < BProm 95 RNAMotif 40,00% 
13 1474 353 bp 279563 279679 > 116 bp > > BProm 94 RNAMotif 40,70% 
14 2971 442 bp 561883 561663 < 220 bp < > BProm 94 RNAMotif 39,09% 
15 817 289 bp 150117 150232 > 115 bp > > BProm 92 RNAMotif 54,12% 
16 3989 640 bp 779741 779837 > 96 bp < > BProm 91 TranstermHP 65,15% 
17 2484 431 bp 473127 473484 > 357 bp < > BProm 88 TranstermHP 48,62% 
18 4108 283 bp 804934 805022 > 88 bp < > BProm 88 RNAMotif 46,55% 
19 4108 283 bp 804934 805127 > 193 bp < > BProm 88 RNAMotif 52,76% 
20 2930 361 bp 555421 555136 < 285 bp < < BProm 87 TranstermHP 41,75% 
21 3595 6867 bp 690553 690452 < 101 bp > > BProm 87 RNAMotif 61,39% 
22 3595 6867 bp 690553 690395 < 158 bp > > BProm 87 RNAMotif 60,13% 
23 2307 445 bp 439851 440088 > 237 bp < < BProm 86 RNAMotif 50,24% 
24 603 496 bp 109959 109798 < 161 bp < < BProm 84 TranstermHP 61,49% 
25 4049 277 bp 789908 789995 > 87 bp > < BProm 84 TranstermHP 49,12% 
26 1970 198 bp 378093 378199 > 106 bp < > BProm 83 TranstermHP 55,26% 
27 944 148 bp 174864 174959 > 95 bp > < BProm 79 TranstermHP 50,77% 
28 3677 922 bp 712859 713000 > 141 bp < > BProm 77 RNAMotif 48,65% 



























30 3742 666 bp 728078 727746 < 332 bp > < BProm 75 TranstermHP 50,60% 
31 1645 452 bp 314637 314725 > 88 bp > > BProm 74 RNAMotif 55,17% 
32 431 282 bp 77790 77699 < 91 bp > < BProm 73 TranstermHP 37,36% 
33 737 988 bp 135286 135634 > 348 bp > > BProm 73 TranstermHP 55,97% 
34 89 355 bp 19157 18842 < 315 bp > > BProm 73 RNAMotif 54,60% 
35 1548 722 bp 295474 295574 > 100 bp > > BProm 73 TranstermHP 35,71% 
36 3977 267 bp 777878 778011 > 133 bp > > BProm 73 RNAMotif 63,11% 
37 2429 487 bp 463442 463079 < 363 bp > < BProm 73 RNAMotif 57,85% 
38 3782 357 bp 738059 737909 < 150 bp < < BProm 72 RNAMotif 45,33% 
39 2074 1112 bp 400871 400595 < 276 bp > > BProm 72 RNAMotif 43,12% 
40 3595 6867 bp 694213 693889 < 324 bp > > BProm 72 RNAMotif 61,42% 
41 3786 1001 bp 739225 739089 < 136 bp > > BProm 72 TranstermHP 49,26% 
42 2161 296 bp 414517 414361 < 156 bp > > BProm 65 TranstermHP 54,49% 
43 2572 453 bp 489905 490297 > 392 bp > > BProm 64 TranstermHP 58,56% 
44 3560 627 bp 681552 681770 > 218 bp < > BProm 63 RNAMotif 57,45% 
45 2301 178 bp 438469 438345 < 124 bp < < BProm 62 RNAMotif 60,48% 
46 3177 164 bp 597886 597798 < 88 bp > < BProm 71 TranstermHP 44,32% 
47 590 435 bp 107919 108021 > 102 bp < > BProm 71 TranstermHP 59,72% 
48 1535 1804 bp 291401 291532 > 131 bp < > BProm 71 RNAMotif 49,50% 
49 3639 296 bp 705456 705599 > 143 bp > < BProm 71 RNAMotif 41,59% 
50 2824 330 bp 534792 535031 > 239 bp < < BProm 71 RNAMotif 51,67% 
51 3484 996 bp 666093 666244 > 151 bp > > BProm 71 RNAMotif 52,07% 
52 371 488 bp 63958 63796 < 162 bp < < BProm 71 TranstermHP 47,53% 
53 3869 144 bp 757932 758032 > 100 bp > < BProm 71 TranstermHP 41,43% 
54 1 3098 bp 2015 2367 > 352 bp > < BProm 70 RNAMotif 50,00% 
55 3755 482 bp 731018 730786 < 232 bp > > BProm 70 RNAMotif 48,71% 
56 3884 507 bp 760265 759869 < 396 bp < > BProm 70 RNAMotif 44,70% 
57 3260 658 bp 615168 615071 < 97 bp > > BProm 70 TranstermHP 53,61% 
58 3093 666 bp 585503 585845 > 342 bp > < BProm 70 RNAMotif 63,78% 
59 2481 590 bp 472372 472498 > 126 bp < < BProm 70 TranstermHP 51,04% 



























61 3484 996 bp 665939 666244 > 305 bp > > NNPP 1 RNAMotif 45,82% 
62 99 142 bp 20718 20628 < 90 bp > < NNPP 0,99 TranstermHP 46,67% 
63 230 275 bp 41068 41165 > 97 bp > < NNPP 0,99 RNAMotif 37,31% 
64 1548 722 bp 295228 295045 < 183 bp > > NNPP 0,99 RNAMotif 41,53% 
65 2021 322 bp 388368 388465 > 97 bp > > NNPP 0,99 RNAMotif 61,19% 
66 3277 521 bp 620445 620306 < 139 bp > > NNPP 0,99 TranstermHP 51,08% 
67 3466 666 bp 661184 661345 > 161 bp > > NNPP 0,99 RNAMotif 51,15% 
68 3068 708 bp 580980 580795 < 185 bp < < NNPP 0,98 TranstermHP 49,19% 
69 3068 708 bp 580980 580692 < 288 bp < < NNPP 0,98 TranstermHP 53,47% 
70 3193 169 bp 602310 602190 < 120 bp > < NNPP 0,98 RNAMotif 52,50% 
71 3639 296 bp 705457 705599 > 142 bp > < NNPP 0,98 RNAMotif 41,07% 
72 3979 153 bp 778328 778441 > 113 bp > < NNPP 0,98 TranstermHP 36,14% 
73 317 375 bp 54052 53918 < 134 bp < < NNPP 0,97 RNAMotif 49,25% 
74 3277 521 bp 620692 620306 < 386 bp > > NNPP 0,97 RNAMotif 48,96% 
75 3639 296 bp 705404 705599 > 195 bp > < NNPP 0,97 TranstermHP 42,42% 
76 1501 661 bp 285125 285418 > 293 bp < < NNPP 0,96 RNAMotif 44,87% 
77 2426 241 bp 462532 462691 > 159 bp < > NNPP 0,96 RNAMotif 55,81% 
78 3270 555 bp 618211 618517 > 306 bp < < NNPP 0,96 RNAMotif 50,36% 
79 3277 521 bp 620565 620306 < 259 bp > > NNPP 0,96 RNAMotif 47,49% 
80 3829 546 bp 751415 751091 < 324 bp < < NNPP 0,96 TranstermHP 56,79% 
81 276 290 bp 49557 49307 < 250 bp > > NNPP 0,95 RNAMotif 46,59% 
82 1065 365 bp 196212 196530 > 318 bp < > NNPP 0,95 RNAMotif 40,63% 
83 1534 184 bp 291043 291188 > 145 bp < < NNPP 0,95 TranstermHP 57,39% 
84 2307 445 bp 439886 440088 > 202 bp < < NNPP 0,95 RNAMotif 52,91% 
85 2726 292 bp 518884 518684 < 200 bp > > NNPP 0,95 TranstermHP 59,00% 
86 2922 520 bp 553127 553319 > 192 bp > > NNPP 0,95 RNAMotif 57,41% 
87 3251 118 bp 612717 612800 > 83 bp > > NNPP 0,95 RNAMotif 67,92% 
88 184 526 bp 35761 35654 < 107 bp < < NNPP 0,94 TranstermHP 50,47% 
89 243 518 bp 43228 43444 > 216 bp < < NNPP 0,94 RNAMotif 48,39% 
90 1535 1804 bp 291442 291532 > 90 bp < > NNPP 0,94 RNAMotif 60,00% 



























92 2400 358 bp 458496 458672 > 176 bp > > NNPP 0,94 RNAMotif 58,22% 
93 3677 922 bp 712708 713000 > 292 bp < > NNPP 0,94 TranstermHP 41,98% 
94 3677 922 bp 712765 713000 > 235 bp < > NNPP 0,94 RNAMotif 42,44% 
95 3677 922 bp 712790 713000 > 210 bp < > NNPP 0,94 RNAMotif 44,44% 
96 3931 213 bp 769276 769162 < 114 bp < > NNPP 0,94 TranstermHP 62,28% 
97 1548 722 bp 295336 295574 > 238 bp > > NNPP 0,93 RNAMotif 41,83% 
98 3277 521 bp 620531 620306 < 225 bp > > NNPP 0,93 TranstermHP 50,22% 
99 1065 365 bp 196359 196530 > 171 bp < > NNPP 0,92 RNAMotif 46,10% 
100 2930 361 bp 555267 555136 < 131 bp < < NNPP 0,92 RNAMotif 38,93% 
101 3027 545 bp 572506 572410 < 96 bp < > NNPP 0,92 TranstermHP 48,96% 
102 3302 179 bp 627230 627142 < 88 bp < < NNPP 0,92 TranstermHP 59,09% 
103 1535 1804 bp 291261 291532 > 271 bp < > NNPP 0,91 TranstermHP 43,57% 
104 1548 722 bp 295140 295045 < 95 bp > > NNPP 0,91 TranstermHP 45,26% 
105 2738 196 bp 520927 520794 < 133 bp > > NNPP 0,9 RNAMotif 48,87% 
106 3639 296 bp 705436 705599 > 163 bp > < NNPP 0,9 RNAMotif 42,11% 
107 4098 415 bp 802099 802223 > 124 bp < > NNPP 0,9 RNAMotif 54,26% 
108 4098 415 bp 802129 802223 > 94 bp < > NNPP 0,9 RNAMotif 64,06% 
109 1 3098 bp 1987 2367 > 380 bp > < NNPP 0,89 RNAMotif 49,43% 
110 1065 365 bp 196327 196530 > 203 bp < > NNPP 0,89 RNAMotif 44,51% 
111 1548 722 bp 295473 295574 > 101 bp > > NNPP 0,89 RNAMotif 35,21% 
112 17 485 bp 5875 5756 < 119 bp < < NNPP 0,88 TranstermHP 48,74% 
113 230 275 bp 40959 41165 > 206 bp > < NNPP 0,88 TranstermHP 42,05% 
114 310 150 bp 52628 52762 > 134 bp < < NNPP 0,88 TranstermHP 48,08% 
115 3270 555 bp 618401 618517 > 116 bp < < NNPP 0,88 TranstermHP 38,37% 
116 3989 640 bp 779741 779837 > 96 bp < > NNPP 0,88 TranstermHP 65,15% 
117 2307 445 bp 439993 440088 > 95 bp < < NNPP 0,87 RNAMotif 61,54% 
118 2314 604 bp 441893 441745 < 148 bp > > NNPP 0,87 RNAMotif 54,73% 
119 3466 666 bp 661206 661345 > 139 bp > > NNPP 0,87 RNAMotif 56,88% 
120 3484 996 bp 665953 666244 > 291 bp > > NNPP 0,87 RNAMotif 46,74% 
121 3782 357 bp 738069 737909 < 160 bp < < NNPP 0,87 RNAMotif 44,38% 



























123 1537 309 bp 293468 293251 < 217 bp > > NNPP 0,86 RNAMotif 47,93% 
124 3742 666 bp 728090 727746 < 344 bp > < NNPP 0,86 TranstermHP 50,87% 
125 1030 246 bp 190229 190321 > 92 bp > < NNPP 0,85 RNAMotif 33,87% 
126 1537 309 bp 293372 293251 < 121 bp > > NNPP 0,85 RNAMotif 51,24% 
127 3466 666 bp 661149 661345 > 196 bp > > NNPP 0,85 TranstermHP 43,37% 
128 1494 422 bp 283580 283326 < 254 bp < > NNPP 0,84 RNAMotif 52,76% 
129 1548 722 bp 295314 295574 > 260 bp > > NNPP 0,84 RNAMotif 42,61% 
130 1805 361 bp 346251 346148 < 103 bp > > NNPP 0,84 TranstermHP 58,25% 
131 3884 507 bp 760185 759869 < 316 bp < > NNPP 0,84 RNAMotif 43,99% 
132 173 137 bp 34072 33969 < 103 bp > > NNPP 0,83 TranstermHP 61,17% 
133 2230 166 bp 425895 425795 < 100 bp > > NNPP 0,83 TranstermHP 31,00% 
134 2261 345 bp 432131 431977 < 154 bp > < NNPP 0,83 TranstermHP 63,64% 
135 2426 241 bp 462563 462691 > 128 bp < > NNPP 0,83 TranstermHP 59,18% 
136 1535 1804 bp 291401 291532 > 131 bp < > NNPP 0,82 RNAMotif 49,50% 
137 1548 722 bp 295377 295045 < 332 bp > > NNPP 0,82 RNAMotif 43,98% 
138 3783 445 bp 738167 738290 > 123 bp < > NNPP 0,82 RNAMotif 50,54% 
139 3884 507 bp 760258 759869 < 389 bp < > NNPP 0,82 TranstermHP 44,73% 
140 1302 109 bp 246678 246594 < 84 bp > < NNPP 0,81 RNAMotif 47,62% 














Figura 18 – IgR 1452 (Tabela 1)  localizada no geno ma de H. seropedicae SmR1 e 
identificada no banco de dados como 4.5S RNA. Em ro sa a provável região promotora 
e em verde a região terminadora.  
 
 
Figura 19 – IgR 3474 (Tabela 1) localizada no genom a de H. seropedicae SmR1 e 
identificada no banco de dados como 6S sRNA. Em ros a a provável região promotora 




Figura 20 – IgR 1227 (Tabela 2) localizada no genom a de H. seropedicae SmR1 com 
similaridade e sem confirmação no Rfam. Em rosa a p rovável região promotora e em 




Figura 21 – IgR 817 (Tabela 3) localizada no genoma  de H. seropedicae SmR1 sem 
similaridade e sem confirmação no Rfam.  Em rosa a provável região promotora e em 
verde a região terminadora. 
 
 
Dentre a totalidade de sequências obtidas como candidatas a sRNA, duas 
delas tiveram identidade confirmada pelo Rfam: 6S RNA e 4.5S RNA (Tabela 1, 
Figura 18 e Figura 19).  
O 6S RNA é codificado pelo gene sseS e é continuamente expresso, embora 
seja mais abundante na fase final estacionária, quando alcança 10.000 cópias por 
célula (BROWNLEE, 1971). Durante a fase exponencial e estacionária, pelo menos 
90% dos 6S RNAs presentes na célula são ligados ao um fator σ70 (WASSARMAN 
e STORZ, 2000). A função do 6S RNA é inibir a transcrição através de sua interação 
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direta com a holoenzima RNA polimerase. A estrutura secundaria deste RNA 
mimetiza um promotor de DNA aberto e tem capacidade de ligar-se ao complexo 
σ70- RNA polimerase que é então mantido no estado inativo. Além disso, o sRNA 6S 
serve como molde para a síntese de um fragmento de 6S RNA de 12-14 
nucleotídeos, chamado de pRNA, que desestabiliza o complexo 6SsRNA-σ70- RNA 
polimerase, liberando o complexo σ70- RNA polimerase. O nível celular do pRNA 6S 
eleva-se e cai rapidamente, provavelmente devido a digestão por RNAse 
(WASSARMAN e SAECKER, 2006). A regulação da transcrição do 6S conduz à 
alteração da sobrevivência celular por meio do redirecionamento da utilização de 
recursos metabólicos sob condições de limitação de nutrientes (ARGAMAN et al., 
2001). 
O 4.5S RNA é uma sequência de 116 nucleotídeos (Figura 18) que 
desempenha um papel fundamental no direcionamento de proteínas contendo sinais 
de peptídeos ao aparelho secretor, formando uma partícula de reconhecimento de 
sinal com a proteína Ffh. Também se liga independentemente ao fator G de 
elongação de proteína (EF-F), e funciona no processo de tradução. Este RNA 
contém uma estrutura secundária com um grampo GGAA e cinco alças internas 
conservadas filogeneticamente (NAKAMURA et al., 2001). 
Como esperado, todos os 57 candidatos da Tabela 2 obtiveram como primeiro 
hit a bactéria H. rubrisubalbicans M1, que pertence ao mesmo gênero da H. 
seropedicae SmR1. Para o segundo hit constatou-se a seguinte distribuição: 14 
candidatos apresentaram similaridade com o gênero Janthinobacterium, 6 com 
Burkholderia, 5 com Herminiimonas e 1 com Pseudomonas. Entretanto, nenhuma 
destas sequências pôde ser identificada como um sRNA.  As sequências dos 
candidatos listados na Tabela 2 estão detalhadas no APÊNDICE I, com a provável 
região promotora destacada em rosa e a região terminadora em verde. Algumas 
sequências promotoras não puderam ser identificadas visualmente por não 
possuírem uma sequência consenso típica. As sequências dos candidatos listados 
na Tabela 3 estão detalhadas no APÊNDICE II. 
A aplicação da ferramenta integradora sRNATool mostrou-se eficiente, uma 
vez que foi possível identificar 200 sequências candidatas no genoma de H. 
seropedicae SmR1. Foi possível verificar que a abordagem utilizada no presente 
projeto pode ser aperfeiçoada pela ampliação de dois parâmetros importantes: 
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predição de regiões promotoras reconhecidas por fatores σ alternativos e extensão 
das predições além das regiões intergênicas, uma vez que estudos de RNomics 
identificaram sRNAs parcialmente codificados em fitas não codificantes de ORFs 






 Uma ferramenta computacional que integrou os softwares NNPP, Bprom, 
RNAMotif, TranstermHP e BLAST foi aplicada de forma eficaz, possibilitando a 
identificação de 200 candidatos a sRNA na bactéria Herbaspirillum seropedicae 
SmR1.  
Dentre os candidatos selecionados foram identificados o 4.5S e 6S RNA. 
O uso do genoma de Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 na criação do banco 
de dados para o uso do BLAST foi decisivo em grande parte das predições, haja 
vista que a maioria dos sRNAs possivelmente compartilham homologia de sequência 
entre espécies próximas. 
A metodologia aplicada no sRNATool mostrou-se adequada ao objetivo 
proposto,  possibilitando o cruzamento, a formatação e a busca das sequências por 
similaridade de forma automatizada, gerando uma saída de dados organizada. 
O sRNATool é passível de aplicação em outros genomas de procariotos, 
exigindo-se apenas o referido genoma juntamente com suas anotações de ORFs, 
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Candidato 1  
 





Tamanho sRNA...: 97 bp 
IgR............: 1227 
Tamanho da IgR.: 631 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 232165 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 232299 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 180 bits (97) 
Identidade.....: 131/145 (90%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Burkholderia pseudomallei 
Escore.........: 59.0 bits (64) 
Identidade.....: 56/69 (82%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 2  
 








Tamanho sRNA...: 280 bp 
IgR............: 3796 
Tamanho da IgR.: 499 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 742400 Algoritmo: BProm 




Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 340 bits (184) 
Identidade.....: 278/321 (86%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Pseudomonas fluorescens 
Escore.........: 57.2 bits (62) 
Identidade.....: 33/34 (98%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 3  
 





Tamanho sRNA...: 123 bp 
IgR............: 1672 
Tamanho da IgR.: 418 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 319508 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 319352 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 270 bits (146) 
Identidade.....: 153/156 (98%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 50.0 bits (54) 
Identidade.....: 29/30 (97%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 4  
  






Tamanho sRNA...: 182 bp 
IgR............: 2823 





Promotor.......: Posição: 534223 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 534003 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 235 bits (127) 
Identidade.....: 127/127 (100%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 150 bits (166) 
Identidade.....: 117/138 (85%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 5  
 





Tamanho sRNA...: 127 bp 
IgR............: 1727 
Tamanho da IgR.: 422 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 331340 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 331173 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 100 bits (54) 
Identidade.....: 72/80 (90%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 6  
 





Tamanho sRNA...: 101 
IgR............: 2316 





Promotor.......: Posição: 442630 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 442492 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 100 bits (54) 
Identidade.....: 58/60 (96%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 7  
 







Tamanho sRNA...: 215 bp 
IgR............: 1818 
Tamanho da IgR.: 775 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 348567 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 348820 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 113 bits (61) 
Identidade.....: 72/77 (93%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Burkholderia phytofirmans 
Escore.........: 48.2 bits (52) 
Identidade.....: 32/36 (89%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 8  












Tamanho da IgR.: 575 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 100359 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 100035 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 335 bits (181) 
Identidade.....: 287/334 (85%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 9  
 






Tamanho sRNA...: 206 bp 
IgR............: 276 
Tamanho da IgR.: 290 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 49547 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 49307 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 211 bits (114) 
Identidade.....: 197/237 (83%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Herminiimonas arsenicoxydans 
Escore.........: 59.0 bits (64) 
Identidade.....: 72/92 (79%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 10  
 








Tamanho sRNA...: 156 bp 
IgR............: 867 
Tamanho da IgR.: 497 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 159165 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 158974 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 285 bits (154) 
Identidade.....: 178/189 (94%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 11  
 







Tamanho sRNA...: 207 bp 
IgR............: 255 
Tamanho da IgR.: 316 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 45647 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 45402 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 178 bits (96) 
Identidade.....: 108/114 (94%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 12  
 




Tamanho sRNA...: 53 bp 
IgR............: 1243 




Promotor.......: Posição: 235035 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 234940 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 99.0 bits (53) 
Identidade.....: 73/83 (87%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 13  
 




Tamanho sRNA...: 86 bp 
IgR............: 542 
Tamanho da IgR.: 357 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 98073 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 98196 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 145 bits (78) 
Identidade.....: 108/122 (88%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 14  
 









Tamanho sRNA...: 322 bp 
IgR............: 42 
Tamanho da IgR.: 511 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 10798 Algoritmo: BProm 




Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 305 bits (165) 
Identidade.....: 206/225 (91%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 62.6 bits (68) 
Identidade.....: 36/37 (98%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 15  
 







Tamanho sRNA...: 241 bp 
IgR............: 2077 
Tamanho da IgR.: 473 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 401580 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 401860 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 490 bits (265) 
Identidade.....: 275/280 (98%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 16  
 






Tamanho sRNA...: 160 bp 
IgR............: 884 





Promotor.......: Posição: 162503 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 162702 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 111 bits (60) 
Identidade.....: 92/106 (86%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 71.6 bits (78) 
Identidade.....: 39/39 (100%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 17  
 






Tamanho sRNA...: 184 bp 
IgR............: 415 
Tamanho da IgR.: 783 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 74058 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 74281 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 147 bits (79) 
Identidade.....: 107/119 (89%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 18  
 





Tamanho sRNA...: 140 bp 
IgR............: 413 





Promotor.......: Posição: 73186 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 73010 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 111 bits (60) 
Identidade.....: 70/74 (94%) 
_______________________________________________________________________ 
 











Tamanho sRNA...: 386 bp 
IgR............: 4050 
Tamanho da IgR.: 612 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 790245 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 790679 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 484 bits (262) 
Identidade.....: 268/271 (98%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 185 bits (204) 
Identidade.....: 203/266 (77%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 20  
 









Tamanho sRNA...: 257 bp 
IgR............: 1353 
Tamanho da IgR.: 972 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 256989 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 257285 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 398 bits (215) 
Identidade.....: 271/297 (91%) 
_______________________________________________________________________ 
 










Tamanho sRNA...: 349 bp 
IgR............: 2572 
Tamanho da IgR.: 453 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 489905 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 490297 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 226 bits (122) 
Identidade.....: 215/256 (83%) 
_______________________________________________________________________ 
 











Tamanho da IgR.: 502 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 363738 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 363947 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 196 bits (106) 
Identidade.....: 117/122 (95%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 66.2 bits (72) 
Identidade.....: 56/67 (84%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 23  
 





Tamanho sRNA...: 105 bp 
IgR............: 3935 
Tamanho da IgR.: 219 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 769947 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 770088 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 176 bits (95) 
Identidade.....: 119/130 (91%) 
_______________________________________________________________________ 
 













Tamanho da IgR.: 465 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 487844 Algoritmo: BProm 
Terminador.....: Posição: 488170 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 169 bits (91) 
Identidade.....: 181/222 (81%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 25  
 




Tamanho sRNA...: 63 bp 
IgR............: 3174 
Tamanho da IgR.: 278 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 597164 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 597280 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 99.0 bits (53) 
Identidade.....: 60/63 (95%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 26  
 





Tamanho sRNA...: 123 bp 
IgR............: 1672 
Tamanho da IgR.: 418 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 319519 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 319352 Algoritmo: TranstermHP 
88 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 291 bits (157) 
Identidade.....: 164/167 (98%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 50.0 bits (54) 
Identidade.....: 29/30 (97%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 27  
 






Tamanho sRNA...: 202 bp 
IgR............: 3047 
Tamanho da IgR.: 580 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 575588 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 575337 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 350 bits (189) 
Identidade.....: 231/250 (92%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 28  
 





Tamanho sRNA...: 108 bp 
IgR............: 817 
Tamanho da IgR.: 289 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 150084 Algoritmo: NNPP 




Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 211 bits (114) 
Identidade.....: 133/142 (93%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 53.6 bits (58) 
Identidade.....: 55/71 (78%) 
_______________________________________________________________________ 
 







Tamanho sRNA...: 186 bp 
IgR............: 276 
Tamanho da IgR.: 290 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 49526 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 49307 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 195 bits (105) 
Identidade.....: 180/216 (83%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Herminiimonas arsenicoxydans 
Escore.........: 59.0 bits (64) 
Identidade.....: 72/92 (79%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 30  
 




Tamanho sRNA...: 74 bp 
IgR............: 2291 





Promotor.......: Posição: 437136 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 437018 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 171 bits (92) 
Identidade.....: 109/117 (93%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 59.0 bits (64)  
Identidade.....: 69/89 (78%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 31  
 








Tamanho sRNA...: 266 bp 
IgR............: 3270 
Tamanho da IgR.: 555 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 618211 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 618517 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 361 bits (195) 
Identidade.....: 271/307 (88%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Herminiimonas arsenicoxydans 
Escore.........: 46.4 bits (50) 
Identidade.....: 47/58 (82%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 32  
 








Tamanho sRNA...: 156 bp 
IgR............: 2922 
Tamanho da IgR.: 520 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 553127 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 553319 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 265 bits (143) 
Identidade.....: 178/194 (91%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Burkholderia multivorans 
Escore.........: 60.8 bits (66) 
Identidade.....: 69/89 (78%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 33  
 







Tamanho sRNA...: 207 bp 
IgR............: 255 
Tamanho da IgR.: 316 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 45660 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 45402 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 202 bits (109) 








Candidato 34  
 








Tamanho sRNA...: 275 bp 
IgR............: 1065 
Tamanho da IgR.: 365 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 196212 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 196530 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 195 bits (105) 
Identidade.....: 258/327 (78%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 35  
 






Tamanho sRNA...: 168 bp 
IgR............: 775 
Tamanho da IgR.: 479 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 141905 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 141690 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 104 bits (56) 






Candidato 36  
 







Tamanho sRNA...: 218 bp 
IgR............: 3047 
Tamanho da IgR.: 580 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 575604 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 575337 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 372 bits (201) 
Identidade.....: 249/271 (91%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 37  
 








Tamanho sRNA...: 298 bp 
IgR............: 83 
Tamanho da IgR.: 405 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 17770 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 17429 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 274 bits (148) 





Candidato 38  
 






Tamanho sRNA...: 157 bp 
IgR............: 2029 
Tamanho da IgR.: 276 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 389650 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 389453 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 267 bits (144) 
Identidade.....: 180/197 (91%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Burkholderia ambifaria 
Escore.........: 75.2 bits (82) 
Identidade.....: 90/116 (78%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 39  
 






Tamanho sRNA...: 175 bp 
IgR............: 276 
Tamanho da IgR.: 290 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 49518 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 49307 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 185 bits (100) 




Blast hit 2 
Espécie........: Herminiimonas arsenicoxydans 
Escore.........: 59.0 bits (64) 




Candidato 40  
 






Tamanho sRNA...: 177 bp 
IgR............: 255 
Tamanho da IgR.: 316 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 45627 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 45402 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 158 bits (85) 
Identidade.....: 91/94 (96%) 
_______________________________________________________________________ 
 





Tamanho sRNA...: 59 bp 
IgR............: 3027 
Tamanho da IgR.: 545 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 572506 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 572410 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 139 bits (75) 












Tamanho sRNA...: 195 bp 
IgR............: 2077 
Tamanho da IgR.: 473 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 401617 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 401860 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 422 bits (228) 
Identidade.....: 238/243 (97%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 43  
 






Tamanho sRNA...: 153 bp 
IgR............: 1111 
Tamanho da IgR.: 315 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 206295 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 206489 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 182 bits (98) 









Candidato 44  
 





Tamanho sRNA...: 113 bp 
IgR............: 1111 
Tamanho da IgR.: 315 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 206295 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 206449 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 148 bits (80) 
Identidade.....: 131/154 (85%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 45  
 
 









Tamanho sRNA...: 326 bp 
IgR............: 2900 
Tamanho da IgR.: 800 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 548230 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 548599 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 433 bits (234) 





Candidato 46  
 






Tamanho sRNA...: 164 bp 
IgR............: 3297 
Tamanho da IgR.: 545 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 626144 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 625934 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 305 bits (165) 
Identidade.....: 191/203 (94%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 105 bits (116) 
Identidade.....: 104/129 (81%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 47  
 






Tamanho sRNA...: 157 bp 
IgR............: 1430 
Tamanho da IgR.: 394 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 270404 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 270595 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 322 bits (174) 




Candidato 48  
 





Tamanho sRNA...: 115 bp 
IgR............: 2291 
Tamanho da IgR.: 253 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 437177 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 437018 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 191 bits (103) 
Identidade.....: 134/149 (89%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 68.0 bits 
Identidade.....: 78/101 (78%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 49  
 





Tamanho sRNA...: 119 bp 
IgR............: 867 
Tamanho da IgR.: 497 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 159137 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 158974 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 250 bits (135) 






Candidato 50  
 






Tamanho sRNA...: 185 bp 
IgR............: 4097 
Tamanho da IgR.: 551 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 801628 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 801396 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 128 bits (69) 
Identidade.....: 188/242 (77%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 51  
 





Tamanho sRNA...: 144 bp 
IgR............: 1227 
Tamanho da IgR.: 631 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 232116 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 232299 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 198 bits (107) 
Identidade.....: 166/192 (86%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Burkholderia sp. 
Escore.........: 68.0 bits (74) 





Candidato 52  
 





Tamanho sRNA...: 95 bp 
IgR............: 740 
Tamanho da IgR.: 213 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 136437 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 136300 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 84.2 bits (45) 
Identidade.....: 49/51 (96%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 87.8 bits (96) 
Identidade.....: 51/53 (97%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 53  
 







Tamanho sRNA...: 217 bp 
IgR............: 3474 
Tamanho da IgR.: 466 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 662940 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 663194 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 396 bits (214) 




Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 214 bits (236) 
Identidade.....: 180/217 (83%) 
_______________________________________________________________________ 
 
Candidato 54  
 




Tamanho sRNA...: 63 bp 
IgR............: 2029 
Tamanho da IgR.: 276 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 389467 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 389573 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 150 bits (81) 
Identidade.....: 98/106 (92%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Burkholderia multivorans 
Escore.........: 44.6 bits (48) 
Identidade.....: 56/73 (77%) 
_______________________________________________________________________ 
 





Tamanho sRNA...: 72 bp 
IgR............: 3935 
Tamanho da IgR.: 219 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 769980 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 770088 Algoritmo: TranstermHP 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 139 bits (75) 
Identidade.....: 99/110 (90%) 
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Candidato 56  
 




Tamanho sRNA...: 82 bp 
IgR............: 3164 
Tamanho da IgR.: 303 bp 
Fita...........: Principal 
 
Promotor.......: Posição: 595464 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 595589 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 115 bits (62) 
Identidade.....: 105/124 (84%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Janthinobacterium sp. Marseille 
Escore.........: 71.6 bits (78) 
Identidade.....: 39/39 (100%) 
_______________________________________________________________________ 
 







Tamanho sRNA...: 203 bp 
IgR............: 81 
Tamanho da IgR.: 466 bp 
Fita...........: Reversa 
 
Promotor.......: Posição: 17090 Algoritmo: NNPP 
Terminador.....: Posição: 16853 Algoritmo: RNAMotif 
 
Blast hit 1 
Espécie........: Herbaspirillum rubrisubalbicans M1 
Escore.........: 405 bits (219) 
Identidade.....: 232/238 (97%) 
 
Blast hit 2 
Espécie........: Herminiimonas arsenicoxydans 
Escore.........: 51.8 bits (56) 
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APÊNDICE II – CANDIDATOS SEM SIMILARIDADE DE SEQUÊN CIAS ENTRE ESPÉCIES 
PRÓXIMAS 
 





IgR.......: 317 - Tamanho da IgR: 375 bp - Tamanho da Sequência: 93 bp  
Promotor..: Posição: 54041 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 53918 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3302 - Tamanho da IgR: 179 bp - Tamanho da Sequência: 47 bp  
Promotor..: Posição: 627219 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 627142 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 3829 - Tamanho da IgR: 546 bp - Tamanho da Sequência: 286 bp  
Promotor..: Posição: 751407 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 751091 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 




IgR.......: 3348 - Tamanho da IgR: 442 bp - Tamanho da Sequência: 36 bp  
Promotor..: Posição: 637432 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 















IgR.......: 83 - Tamanho da IgR: 405 bp - Tamanho da Sequência: 300 bp  
Promotor..: Posição: 17759 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 17429 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 2230 - Tamanho da IgR: 166 bp - Tamanho da Sequência: 53 bp  
Promotor..: Posição: 425878 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 425795 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 1075 - Tamanho da IgR: 460 bp - Tamanho da Sequência: 215 bp  
Promotor..: Posição: 198296 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 198541 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3270 - Tamanho da IgR: 555 bp - Tamanho da Sequência: 62 bp  
Promotor..: Posição: 618425 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 












IgR.......: 3811 - Tamanho da IgR: 642 bp - Tamanho da Sequência: 153 bp  
Promotor..: Posição: 746741 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 746558 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1049 - Tamanho da IgR: 272 bp - Tamanho da Sequência: 47 bp  
Promotor..: Posição: 193553 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 193630 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 425 - Tamanho da IgR: 274 bp - Tamanho da Sequência: 32 bp  
Promotor..: Posição: 76908 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 76846 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 230 - Tamanho da IgR: 275 bp - Tamanho da Sequência: 60 bp  
Promotor..: Posição: 41075 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 41165 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 1474 - Tamanho da IgR: 353 bp - Tamanho da Sequência: 86 bp  
Promotor..: Posição: 279563 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 279679 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 2971 - Tamanho da IgR: 442 bp - Tamanho da Sequência: 190 bp  
Promotor..: Posição: 561883 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 561663 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 817 - Tamanho da IgR: 289 bp - Tamanho da Sequência: 85 bp  
Promotor..: Posição: 150117 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 150232 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3989 - Tamanho da IgR: 640 bp - Tamanho da Sequência: 66 bp  
Promotor..: Posição: 779741 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 779837 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 2484 - Tamanho da IgR: 431 bp - Tamanho da Sequência: 327 bp  
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Promotor..: Posição: 473127 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 473484 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 4108 - Tamanho da IgR: 283 bp - Tamanho da Sequência: 58 bp  
Promotor..: Posição: 804934 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 805022 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 4108 - Tamanho da IgR: 283 bp - Tamanho da Sequência: 163 bp  
Promotor..: Posição: 804934 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 805127 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 2930 - Tamanho da IgR: 361 bp - Tamanho da Sequência: 255 bp  
Promotor..: Posição: 555421 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 555136 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3595 - Tamanho da IgR: 6867 bp - Tamanho da Sequência: 71 bp  
Promotor..: Posição: 690553 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 690452 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
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IgR.......: 3595 - Tamanho da IgR: 6867 bp - Tamanho da Sequência: 128 bp  
Promotor..: Posição: 690553 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 690395 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 2307 - Tamanho da IgR: 445 bp - Tamanho da Sequência: 207 bp  
Promotor..: Posição: 439851 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 440088 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 603 - Tamanho da IgR: 496 bp - Tamanho da Sequência: 131 bp  
Promotor..: Posição: 109959 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 109798 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 4049 - Tamanho da IgR: 277 bp - Tamanho da Sequência: 57 bp  
Promotor..: Posição: 789908 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 














IgR.......: 1970 - Tamanho da IgR: 198 bp - Tamanho da Sequência: 76 bp  
Promotor..: Posição: 378093 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 378199 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 944 - Tamanho da IgR: 148 bp - Tamanho da Sequência: 65 bp  
Promotor..: Posição: 174864 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 174959 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3677 - Tamanho da IgR: 922 bp - Tamanho da Sequência: 111 bp  
Promotor..: Posição: 712859 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 713000 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 243 - Tamanho da IgR: 518 bp - Tamanho da Sequência: 185 bp  
Promotor..: Posição: 43229 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 

















IgR.......: 3742 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequência: 302 bp  
Promotor..: Posição: 728078 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 727746 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1645 - Tamanho da IgR: 452 bp - Tamanho da Sequência: 58 bp  
Promotor..: Posição: 314637 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 314725 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 431 - Tamanho da IgR: 282 bp - Tamanho da Sequência: 61 bp  
Promotor..: Posição: 77790 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 77699 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 737 - Tamanho da IgR: 988 bp - Tamanho da Sequência: 318 bp  
Promotor..: Posição: 135286 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 













IgR.......: 89 - Tamanho da IgR: 355 bp - Tamanho da Sequência: 285 bp  
Promotor..: Posição: 19157 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 18842 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequência: 70 bp  
Promotor..: Posição: 295474 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 295574 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3977 - Tamanho da IgR: 267 bp - Tamanho da Sequência: 103 bp  
Promotor..: Posição: 777878 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 778011 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 










IgR.......: 2429 - Tamanho da IgR: 487 bp - Tamanho da Sequência: 333 bp  
Promotor..: Posição: 463442 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
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IgR.......: 3782 - Tamanho da IgR: 357 bp - Tamanho da Sequência: 120 bp  
Promotor..: Posição: 738059 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 737909 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 2074 - Tamanho da IgR: 1112 bp - Tamanho da Sequência: 246 bp  
Promotor..: Posição: 400871 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 400595 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 3595 - Tamanho da IgR: 6867 bp - Tamanho da Sequência: 294 bp  
Promotor..: Posição: 694213 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 693889 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 3786 - Tamanho da IgR: 1001 bp - Tamanho da Sequência: 106 bp  
Promotor..: Posição: 739225 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 










IgR.......: 2161 - Tamanho da IgR: 296 bp - Tamanho da Sequência: 126 bp  
Promotor..: Posição: 414517 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 414361 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 










IgR.......: 2572 - Tamanho da IgR: 453 bp - Tamanho da Sequência: 362 bp  
Promotor..: Posição: 489905 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 490297 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3560 - Tamanho da IgR: 627 bp - Tamanho da Sequência: 188 bp  
Promotor..: Posição: 681552 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 













IgR.......: 2301 - Tamanho da IgR: 178 bp - Tamanho da Sequência: 94 bp  
Promotor..: Posição: 438469 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 438345 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3177 - Tamanho da IgR: 164 bp - Tamanho da Sequência: 58 bp  
Promotor..: Posição: 597886 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 597798 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 590 - Tamanho da IgR: 435 bp - Tamanho da Sequência: 72 bp  
Promotor..: Posição: 107919 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 108021 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequência: 101 bp  
Promotor..: Posição: 291401 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 3639 - Tamanho da IgR: 296 bp - Tamanho da Sequência: 113 bp  
Promotor..: Posição: 705456 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 705599 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 2824 - Tamanho da IgR: 330 bp - Tamanho da Sequência: 209 bp  
Promotor..: Posição: 534792 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 535031 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3484 - Tamanho da IgR: 996 bp - Tamanho da Sequência: 121 bp  
Promotor..: Posição: 666093 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 666244 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 371 - Tamanho da IgR: 488 bp - Tamanho da Sequência: 132 bp  
Promotor..: Posição: 63958 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 63796 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3869 - Tamanho da IgR: 144 bp - Tamanho da Sequência: 70 bp  
Promotor..: Posição: 757932 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
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Terminador: Posição: 758032 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 1 - Tamanho da IgR: 3098 bp - Tamanho da Sequência: 322 bp  
Promotor..: Posição: 2015 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 2367 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3755 - Tamanho da IgR: 482 bp - Tamanho da Sequência: 202 bp  
Promotor..: Posição: 731018 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 730786 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 










IgR.......: 3884 - Tamanho da IgR: 507 bp - Tamanho da Sequência: 366 bp  
Promotor..: Posição: 760265 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 













IgR.......: 3260 - Tamanho da IgR: 658 bp - Tamanho da Sequência: 67 bp  
Promotor..: Posição: 615168 - Fita: Reversa - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 615071 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 









IgR.......: 3093 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequência: 312 bp  
Promotor..: Posição: 585503 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 585845 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 2481 - Tamanho da IgR: 590 bp - Tamanho da Sequência: 96 bp  
Promotor..: Posição: 472372 - Fita: Principal - Algoritmo: BProm 
Terminador: Posição: 472498 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3270 - Tamanho da IgR: 555 bp - Tamanho da Sequência: 65 bp  
Promotor..: Posição: 618422 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
















IgR.......: 3484 - Tamanho da IgR: 996 bp - Tamanho da Sequência: 275 bp  
Promotor..: Posição: 665939 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 666244 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 99 - Tamanho da IgR: 142 bp - Tamanho da Sequência: 60 bp  
Promotor..: Posição: 20718 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 20628 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 230 - Tamanho da IgR: 275 bp - Tamanho da Sequência: 67 bp  
Promotor..: Posição: 41068 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 41165 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequência: 153 bp  
Promotor..: Posição: 295228 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 













IgR.......: 2021 - Tamanho da IgR: 322 bp - Tamanho da Sequência: 67 bp  
Promotor..: Posição: 388368 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 388465 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3277 - Tamanho da IgR: 521 bp - Tamanho da Sequência: 109 bp  
Promotor..: Posição: 620445 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 620306 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3466 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequência: 131 bp  
Promotor..: Posição: 661184 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 661345 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3068 - Tamanho da IgR: 708 bp - Tamanho da Sequência: 155 bp  
Promotor..: Posição: 580980 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
















IgR.......: 3068 - Tamanho da IgR: 708 bp - Tamanho da Sequência: 258 bp  
Promotor..: Posição: 580980 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 580692 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3193 - Tamanho da IgR: 169 bp - Tamanho da Sequência: 90 bp  
Promotor..: Posição: 602310 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 602190 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3639 - Tamanho da IgR: 296 bp - Tamanho da Sequência: 112 bp  
Promotor..: Posição: 705457 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 705599 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3979 - Tamanho da IgR: 153 bp - Tamanho da Sequência: 83 bp  
Promotor..: Posição: 778328 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 














IgR.......: 317 - Tamanho da IgR: 375 bp - Tamanho da Sequência: 104 bp  
Promotor..: Posição: 54052 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 53918 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 










IgR.......: 3277 - Tamanho da IgR: 521 bp - Tamanho da Sequência: 356 bp  
Promotor..: Posição: 620692 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 620306 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3639 - Tamanho da IgR: 296 bp - Tamanho da Sequência: 165 bp  
Promotor..: Posição: 705404 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 705599 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 1501 - Tamanho da IgR: 661 bp - Tamanho da Sequência: 263 bp  
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Promotor..: Posição: 285125 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 285418 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 2426 - Tamanho da IgR: 241 bp - Tamanho da Sequência: 129 bp  
Promotor..: Posição: 462532 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 462691 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 3270 - Tamanho da IgR: 555 bp - Tamanho da Sequência: 276 bp  
Promotor..: Posição: 618211 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 618517 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 3277 - Tamanho da IgR: 521 bp - Tamanho da Sequência: 229 bp  
Promotor..: Posição: 620565 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 



















IgR.......: 3829 - Tamanho da IgR: 546 bp - Tamanho da Sequência: 294 bp  
Promotor..: Posição: 751415 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 751091 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 276 - Tamanho da IgR: 290 bp - Tamanho da Sequência: 220 bp  
Promotor..: Posição: 49557 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 49307 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 1065 - Tamanho da IgR: 365 bp - Tamanho da Sequência: 288 bp  
Promotor..: Posição: 196212 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 196530 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 1534 - Tamanho da IgR: 184 bp - Tamanho da Sequência: 115 bp  
Promotor..: Posição: 291043 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 291188 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 2307 - Tamanho da IgR: 445 bp - Tamanho da Sequência: 172 bp  
Promotor..: Posição: 439886 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 440088 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 2726 - Tamanho da IgR: 292 bp - Tamanho da Sequência: 170 bp  
Promotor..: Posição: 518884 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 518684 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 2922 - Tamanho da IgR: 520 bp - Tamanho da Sequência: 162 bp  
Promotor..: Posição: 553127 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 553319 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3251 - Tamanho da IgR: 118 bp - Tamanho da Sequência: 53 bp  
Promotor..: Posição: 612717 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 612800 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 184 - Tamanho da IgR: 526 bp - Tamanho da Sequência: 77 bp  
Promotor..: Posição: 35761 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 35654 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 243 - Tamanho da IgR: 518 bp - Tamanho da Sequência: 186 bp  
Promotor..: Posição: 43228 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 43444 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequência: 60 bp  
Promotor..: Posição: 291442 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 2230 - Tamanho da IgR: 166 bp - Tamanho da Sequência: 105 bp  
Promotor..: Posição: 425930 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 










IgR.......: 2400 - Tamanho da IgR: 358 bp - Tamanho da Sequência: 146 bp  
Promotor..: Posição: 458496 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 458672 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 3677 - Tamanho da IgR: 922 bp - Tamanho da Sequência: 262 bp  
Promotor..: Posição: 712708 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 713000 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3677 - Tamanho da IgR: 922 bp - Tamanho da Sequência: 205 bp  
Promotor..: Posição: 712765 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 713000 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3677 - Tamanho da IgR: 922 bp - Tamanho da Sequência: 180 bp  
Promotor..: Posição: 712790 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 









IgR.......: 3931 - Tamanho da IgR: 213 bp - Tamanho da Sequência: 84 bp  
Promotor..: Posição: 769276 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 769162 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequência: 208 bp  
Promotor..: Posição: 295336 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 295574 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3277 - Tamanho da IgR: 521 bp - Tamanho da Sequência: 195 bp  
Promotor..: Posição: 620531 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 620306 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 1065 - Tamanho da IgR: 365 bp - Tamanho da Sequência: 141 bp  
Promotor..: Posição: 196359 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 













IgR.......: 2930 - Tamanho da IgR: 361 bp - Tamanho da Sequência: 101 bp  
Promotor..: Posição: 555267 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 555136 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3027 - Tamanho da IgR: 545 bp - Tamanho da Sequência: 66 bp  
Promotor..: Posição: 572506 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 572410 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3302 - Tamanho da IgR: 179 bp - Tamanho da Sequência: 58 bp  
Promotor..: Posição: 627230 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 627142 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequência: 241 bp  
Promotor..: Posição: 291261 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 













IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequência: 65 bp  
Promotor..: Posição: 295140 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 295045 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 2738 - Tamanho da IgR: 196 bp - Tamanho da Sequência: 103 bp  
Promotor..: Posição: 520927 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 520794 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3639 - Tamanho da IgR: 296 bp - Tamanho da Sequência: 133 bp  
Promotor..: Posição: 705436 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 705599 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 4098 - Tamanho da IgR: 415 bp - Tamanho da Sequência: 94 bp  
Promotor..: Posição: 802099 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 















IgR.......: 4098 - Tamanho da IgR: 415 bp - Tamanho da Sequência: 64 bp  
Promotor..: Posição: 802129 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 802223 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 










IgR.......: 1 - Tamanho da IgR: 3098 bp - Tamanho da Sequência: 350 bp  
Promotor..: Posição: 1987 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 2367 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 1065 - Tamanho da IgR: 365 bp - Tamanho da Sequência: 173 bp  
Promotor..: Posição: 196327 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 196530 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequência: 71 bp  
Promotor..: Posição: 295473 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 










IgR.......: 17 - Tamanho da IgR: 485 bp - Tamanho da Sequência: 89 bp  
Promotor..: Posição: 5875 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 5756 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 230 - Tamanho da IgR: 275 bp - Tamanho da Sequência: 176 bp  
Promotor..: Posição: 40959 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 41165 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 310 - Tamanho da IgR: 150 bp - Tamanho da Sequência: 104 bp  
Promotor..: Posição: 52628 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 52762 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3270 - Tamanho da IgR: 555 bp - Tamanho da Sequência: 86 bp  
Promotor..: Posição: 618401 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 














IgR.......: 3989 - Tamanho da IgR: 640 bp - Tamanho da Sequência: 66 bp  
Promotor..: Posição: 779741 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 779837 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 2307 - Tamanho da IgR: 445 bp - Tamanho da Sequência: 65 bp  
Promotor..: Posição: 439993 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 440088 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 2314 - Tamanho da IgR: 604 bp - Tamanho da Sequência: 118 bp  
Promotor..: Posição: 441893 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 441745 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3466 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequência: 109 bp  
Promotor..: Posição: 661206 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 


















IgR.......: 3484 - Tamanho da IgR: 996 bp - Tamanho da Sequência: 261 bp  
Promotor..: Posição: 665953 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 666244 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 3782 - Tamanho da IgR: 357 bp - Tamanho da Sequência: 130 bp  
Promotor..: Posição: 738069 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 737909 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequência: 230 bp  
Promotor..: Posição: 291272 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 1537 - Tamanho da IgR: 309 bp - Tamanho da Sequência: 187 bp  
Promotor..: Posição: 293468 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 293251 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
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IgR.......: 3742 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequência: 314 bp  
Promotor..: Posição: 728090 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 727746 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1030 - Tamanho da IgR: 246 bp - Tamanho da Sequência: 62 bp  
Promotor..: Posição: 190229 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 190321 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1537 - Tamanho da IgR: 309 bp - Tamanho da Sequência: 91 bp  
Promotor..: Posição: 293372 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 293251 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 







IgR.......: 3466 - Tamanho da IgR: 666 bp - Tamanho da Sequência: 166 bp  
Promotor..: Posição: 661149 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 














IgR.......: 1494 - Tamanho da IgR: 422 bp - Tamanho da Sequência: 224 bp  
Promotor..: Posição: 283580 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 283326 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 








IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequência: 230 bp  
Promotor..: Posição: 295314 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 295574 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1805 - Tamanho da IgR: 361 bp - Tamanho da Sequência: 73 bp  
Promotor..: Posição: 346251 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 346148 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 3884 - Tamanho da IgR: 507 bp - Tamanho da Sequência: 286 bp  
Promotor..: Posição: 760185 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
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Terminador: Posição: 759869 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 173 - Tamanho da IgR: 137 bp - Tamanho da Sequência: 73 bp  
Promotor..: Posição: 34072 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 33969 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 2230 - Tamanho da IgR: 166 bp - Tamanho da Sequência: 70 bp  
Promotor..: Posição: 425895 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 425795 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 2261 - Tamanho da IgR: 345 bp - Tamanho da Sequência: 124 bp  
Promotor..: Posição: 432131 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 431977 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 






IgR.......: 2426 - Tamanho da IgR: 241 bp - Tamanho da Sequência: 98 bp  
Promotor..: Posição: 462563 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 













IgR.......: 1535 - Tamanho da IgR: 1804 bp - Tamanho da Sequência: 101 bp  
Promotor..: Posição: 291401 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 291532 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 









IgR.......: 1548 - Tamanho da IgR: 722 bp - Tamanho da Sequência: 302 bp  
Promotor..: Posição: 295377 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 295045 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 3783 - Tamanho da IgR: 445 bp - Tamanho da Sequência: 93 bp  
Promotor..: Posição: 738167 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 738290 - Fita: Principal - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 










IgR.......: 3884 - Tamanho da IgR: 507 bp - Tamanho da Sequência: 359 bp  
Promotor..: Posição: 760258 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
140 
 
Terminador: Posição: 759869 - Fita: Reversa - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 1302 - Tamanho da IgR: 109 bp - Tamanho da Sequência: 54 bp  
Promotor..: Posição: 246678 - Fita: Reversa - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 246594 - Fita: Reversa - Algoritmo: RNAMotif 
_______________________________________________________________________ 
 





IgR.......: 2849 - Tamanho da IgR: 151 bp - Tamanho da Sequência: 64 bp  
Promotor..: Posição: 540034 - Fita: Principal - Algoritmo: NNPP 
Terminador: Posição: 540128 - Fita: Principal - Algoritmo: TranstermHP 
_______________________________________________________________________ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
